
Sequence ID Start Alignment End Organism
281 376370360350340330320310300290

NP_049793.1 (+) 281 A K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage T4
YP_010070947.1 (+) 137 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 231 Escherichia phage vB_EcoM_IME537
QXV78723.1 (+) 146 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 240 Escherichia phage FriedrichMiescher
AUV63313.1 (+) 162 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 256 Shigella phage Sf25
URG13212.1 (+) 92 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 186 Escherichia phage vB_EcoM_CE1
YP_009277552.1 (+) 215 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 309 Shigella phage SHFML-11
QWT76864.1 (+) 184 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 278 Escherichia phage vB_EcoM-UFV09
QYW00543.1 (+) 92 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 186 Escherichia phage vB_EcoM_FN
QZI83624.1 (+) 92 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 186 Escherichia phage vB_EcoM-PM105
WBY53299.1 (+) 92 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 186 Escherichia phage REP4
HBK9476651.1 (+) 189 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 283 Escherichia coli
ADJ39901.1 (+) 281 A K V A P E P E G E L P Y V H P L P H S S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Enterobacteria phage T4T
URY11892.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage ESh17
YP_009148620.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage HY01
YP_010069472.1 (+) 284 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 378 Escherichia phage vB_EcoM_G8
QXV73048.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_Shinka
YP_010072851.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_vPM_PD112
QOQ37550.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_WL-3
YP_009619112.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage Sf24
YP_803120.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage RB32
WFG77801.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_VIPECOOM01
QXV73298.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_Nami
ULA51737.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM-RPN226
EIT7100874.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia coli
UCR81555.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM-G157lw
WDS52301.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage EO1
YP_010077062.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Yersinia phage fPS-2
QZI79476.1 (+) 184 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 278 Escherichia phage vB_EcoM-10111...
YP_010072742.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_Ozark
YP_010068087.1 (+) 283 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 377 Escherichia phage EcNP1
UIU27853.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_SA21RB
EDP8999398.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Salmonella enterica subsp. enterica s...
YP_010067325.1 (+) 127 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 221 Enterobacteria phage T6
YP_010106071.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Phage NBEco003
WAX12894.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage ECO07P1
EFW1905619.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella sonnei
UEP18447.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage APTC-EC-2A
YP_009290446.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM-UFV13
WEW54232.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage 55
YP_010068669.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_F1
EFW3029224.1 (+) 281 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 375 Shigella flexneri
EJR7572272.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia coli
YP_010099737.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage MLF4
EFJ1046657.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia coli
YP_009197277.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage slur07
UCR75041.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_C2-3
WAX13100.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage ECO07P2
WP_088209707.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia coli
YP_009281513.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage UFV-AREG1
EIP2092545.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella flexneri
CAD7711984.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_Eco_NR1
UDY80572.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage CT01
URY13327.1 (+) 284 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 378 Shigella phage ESh25
EDB5153556.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Salmonella enterica subsp. enterica s...
VUF55821.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage T4_ev240
EHY1603571.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia coli
UPW40039.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_ESCO58
YP_010278305.1 (+) 101 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 195 Shigella phage KNP5
EFI0350098.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia coli
URY15755.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage ESH35
WP_171921699.1 (+) 208 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M I K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 302 Escherichia coli
WBY52565.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage REP1
WP_260939456.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia coli
YP_010067061.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Enterobacteria phage RB18
URY14664.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage ESh30
EGJ9827813.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella sonnei
URY12142.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage ESh18
EIO3778141.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella flexneri
UTQ79499.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage N2
QBO61187.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage D5505
UEN68713.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage MLP2
HBU6287538.1 (+) 30 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 124 Escherichia coli
UIO57987.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM-S1P5QW
YP_009210098.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage slur02
QXV76225.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage AugustSocin
YP_010071384.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_KAW1...
YP_010075447.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Salmonella phage pSe_SNUABM_01
MBI9929915.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia coli
EFY3984476.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella flexneri
YP_010075073.1 (+) 375 A K V A P A P K G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 470 Salmonella phage SG1
YP_009102382.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Enterobacteria phage RB27
EFW4203926.1 (+) 281 A K V A P A P K G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K I D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella flexneri
YP_009153778.1 (+) 215 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 309 Yersinia phage PST
WP_229511225.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia coli
YP_010069739.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage vB_EcoM-G28
YP_010065822.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Citrobacter phage PhiZZ23
YP_009278904.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage SHFML-26
EJV2547968.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella flexneri
YP_006986732.1 (+) 92 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 186 Escherichia phage vB_EcoM_ACG-C40
EIU5839750.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia coli
YP_010065549.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Citrobacter phage PhiZZ6
QZI80111.1 (+) 92 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 186 Escherichia phage vB_EcoM-17285...
QNR52657.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vb_EcoM_bov9_1
YP_010066374.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Enterobacteria phage GiZh
YP_010077679.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Yersinia phage vB_YepM_ZN18
EEX9355440.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia coli
WBF79777.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_Eco_F25
UNI72916.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Proteus phage Isf-Pm2
YP_009288544.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage SHBML-50-1
EEX1215569.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia coli
WP_100771487.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Bacillus cereus
EJS9580595.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Salmonella enterica
UVD33390.1 (+) 92 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M Q D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 186 Escherichia phage ZCEC14
WAK44186.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia virus CAM-21
URY11297.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M L K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage ESh15
YP_010066834.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Enterobacteria phage Kha5h
QHR63771.1 (+) 377 G K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage teqhal
EBK7479984.1 (+) 284 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 378 Salmonella enterica
UTQ80442.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage ECP52
URO83690.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage EC128
QLF81048.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage vB_EcoM_FT
BBI58306.1 (+) 146 K V A P E P K G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 240 Shigella phage SfPhi01
UMM76138.1 (+) 377 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 471 Escherichia phage UTI-E2
EFW8532262.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Shigella flexneri
YP_010088330.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Enterobacteria phage ATK47
YP_010071651.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E N G I I Y T Y P 376 Escherichia phage KIT03
UVD36865.1 (+) 379 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 473 Shigella phage A2
QBO60920.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage vB_EcoM_G2133
QZI83914.1 (+) 184 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 278 Escherichia phage vB_EcoM-PM107
QBO65586.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage vB_EcoM_G2540-3
QWV60525.1 (+) 282 K A A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage W143
EFD8933440.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia coli
USW07282.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Salmonella phage GRNsp7
YP_010247135.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage HX01
YP_010094509.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Enterobacteria phage vB_EcoM_IME...
QDK04306.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage VEc20
YP_009225074.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage APCEc01
QBO62881.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_G2469
YP_010070281.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage vB_EcoM_G4498
QXV78456.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage FelixPlatter
QEG05768.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage JK36
QEG05218.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Shigella phage JK23
QHR68401.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage moha
YP_010067859.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage EC121
YP_009614831.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage Sf22
QXN75880.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage BF15
YP_009030786.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_112
QUD16166.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_SYGD1
AWM11723.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_NBG1
QBQ79240.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_MM02
QVW08985.1 (+) 282 K V A P K P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Salmonella phage Lv5cm
QBQ79792.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_R5505
YP_010074115.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage teqdroes
URY12891.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage ESh24
YP_009098563.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage RB3
WBF82854.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage a48
CAA7537903.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage vB_SsoM_113
QBQ78742.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_KAW3...
QLF80777.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage vB_EcoM_SP1
YP_009608485.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage ST0
EJP8998726.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia coli
EFW2851083.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella sonnei
AYN56685.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage p000y
EJO5701826.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia coli
EFW0222341.1 (+) 284 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 378 Shigella sonnei
QWY90547.1 (+) 380 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 474 Escherichia phage 132
QNJ50796.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Yersinia phage PYps55T
EFW1996310.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella sonnei
YP_009289102.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage SHSML-52-1
UVM85395.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Bacteriophage sp.
YP_010069201.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM-fFiEco06
YP_009056767.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_PhAP...
YP_010091484.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Yersinia phage fPS-65
YP_010065976.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Enterobacteria phage Aplg8
URY14912.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Shigella phage ESh31
EHH5496171.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia coli
YP_010076267.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage JK45
QDF15203.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM-Sa45lw
YP_010075985.1 (+) 280 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 374 Shigella phage CM8
UVX66423.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Bacteriophage sp.
QXV76860.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage ChristianSchoenbein
YP_004415072.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage Shfl2
EGP8114121.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Salmonella enterica
QHR66998.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage mogra
YP_002854135.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Enterobacteria phage RB51
UZV41500.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage Ec_MI-02
EFY5479565.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Shigella sonnei
EEY7270168.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I V Y T Y P 472 Escherichia coli
UIU27168.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_SA79RD
QXN69717.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage vB_EcoM_Kelasse
WAX13709.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage ECO07P4
YP_010099998.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage p000v
UVX60749.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Bacteriophage sp.
HAL7726306.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia coli
QBO63417.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage vB_EcoM_G2540
EFX0167597.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Shigella sonnei
YP_009100726.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage Shf125875
URY14362.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage ESh29
QBO64501.1 (+) 261 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 355 Escherichia phage vB_EcoM_G29
EFG3114302.1 (+) 284 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 378 Escherichia coli
YP_010074382.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage teqhad
UUB18305.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage ST2
WP_080181490.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K I D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Salmonella enterica
YP_010073553.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage PP01
UKH47342.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage RP1
YP_009284042.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K E Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage HY03
QXN68268.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage JK1
WEW53938.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage 107
QNI20264.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Enterobacteria phage phiC600P9
WAE77514.1 (+) 283 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 377 Escherichia phage ph0021
HBC9098712.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia coli
UIU46927.1 (+) 189 K V A Q E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 283 Escherichia phage EP01
YP_010091213.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Yersinia phage fPS-90
EDU9380747.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y I H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Salmonella enterica subsp. enterica s...
YP_010077170.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Yersinia phage PYPS2T
AUV61314.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM-fHoEco02
UMM76405.1 (+) 277 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 371 Escherichia phage UTI-E4
QZI78901.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM-10111...
YP_010073190.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage PE37
WBF80314.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_Eco_F27
QEG06024.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage JK38
YP_010071927.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_Lutter
URY15350.1 (+) 380 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 474 Shigella phage ESh32
YP_010070007.1 (+) 292 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 386 Escherichia phage vB_EcoM_G50
YP_010074588.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage teqskov
EEV9360347.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia coli
URY14071.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Shigella phage ESh28
YP_010068414.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage ECO4
WCS66720.1 (+) 189 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M L K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 283 Escherichia phage KIT06
BCT70278.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage NiC89
HBN6048595.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia coli
YP_010076378.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Shigella phage Sf23
QXV83382.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage PaulHMueller
EFG4055189.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia coli
EFC8485125.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K I D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia coli
AXC34009.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_JB75
QOI68360.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage VEc74
QBO62611.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M L K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_G2285
QBO65327.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage vB_EcoM_G53
QHR72624.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage mobillu
QSL99280.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K I D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage PTK
HAX4052764.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K I D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia coli
UFK27263.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage UoN_LDJ77_1
YP_010072191.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M I K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage vB_EcoM_NBG2
QWY13362.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M L K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM-ZQ3
HBN1578454.1 (+) 26 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K E Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 120 Escherichia coli
VUF55740.1 (+) 474 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 568 Escherichia phage T4_ev151
WBF04391.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage HP3.2
WBF80577.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage vB_Eco_F31
EFD7934003.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia coli
UGO46850.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Shigella phage vB_SboM_Phaginator
QNI20668.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y V I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage JN02
QBP05533.1 (+) 282 K V A P E S E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage PHB12
YP_010075718.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M I K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Serratia phage PhiZZ30
QVW29331.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M A E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M Q D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_SQ17
YP_010228781.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage HP3
YP_010066475.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Enterobacteria phage vB_EcoM_IME...
QXV84752.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E N P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage TadeuszReichstein
QXV75869.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage AndreasVesalius
YP_010093233.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M L K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage phi25-307
WP_250909200.1 (+) 92 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y S E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 186 Escherichia coli
CAD2272846.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M I K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Shigella phage vB_SsoM_JK08
QHR76646.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage moskry
QWV60267.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M I Q D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage S143_2
WGG26035.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M A E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage GADS24
UGO56627.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage JLBYU22
QXN69443.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Hafnia phage vB_HpaM_IsaacDaniel
EFY2706697.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Shigella sonnei
HBN5609767.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia coli
UPW39467.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M Q D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_ESCO47
YP_007004556.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage ime09
WP_247010964.1 (+) 380 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 474 Escherichia coli
EHY3472415.1 (+) 380 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 474 Salmonella enterica
UIU28122.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage vB_EcoM_SA20RB
UAV89140.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage U115
YP_009618988.1 (+) 380 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 474 Shigella phage Sf21
YP_009037587.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M A E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_JS09
UYE94979.1 (+) 378 K V A P K P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M L K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage vB_EcoM-pEB20
QBO63695.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage vB_EcoM_G10400
EGI3119496.1 (+) 380 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 474 Escherichia coli
QXV81996.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage KarlGJung
URY15574.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Shigella phage ESh33
QVW54366.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia virus KFS-EC3
YP_010070559.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage vB_EcoM_G4507
QLF85446.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Yersinia phage PYps14T
AAM52483.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I Y Y T Y P 472 Enterobacteria phage RB30
QYC95507.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M A E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage vB_EcoM_TU01
WEU67952.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage Killian
YP_009110998.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Shigella phage pSs-1
WBF83143.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K E Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage a51
QZI80411.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage vB_EcoM-CHD2BS1
QYW00228.1 (+) 570 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 664 Escherichia phage vB_EcoM_FJ1
EFS3288532.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Salmonella enterica
QHB43205.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Shigella phage KRT47
QHR64025.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y I Y P 472 Escherichia phage teqsoen
CAH1615838.1 (+) 474 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 568 Escherichia phage UGKSEcP1
CAH1615504.1 (+) 476 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 570 Escherichia phage UGKSEcP2
URY11495.1 (+) 474 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 568 Shigella phage ESh16
MBJ0221119.1 (+) 374 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T G D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 468 Escherichia coli
YP_010076794.1 (+) 282 K V A T E P K G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Shigella phage SH7
WP_214667515.1 (+) 474 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M I K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 568 Escherichia coli
YP_010074903.1 (+) 474 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 568 Escherichia phage YUEEL01
YP_010096263.1 (+) 282 K A A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M Q D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage SF
UAW07098.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M A E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M Q D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage vB_EcoM-pEK20
YP_002854513.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H S L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Escherichia phage RB14
EJG6624952.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M A E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Shigella sonnei
UIS74392.1 (+) 474 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 568 Escherichia phage EC101
URY13458.1 (+) 474 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 568 Shigella phage ESh26
YP_010065239.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M L Q D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 376 Citrobacter phage vB_CroM_CrRp10
QPP47207.1 (+) 570 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 664 Shigella phage Sfk20
YP_009180679.1 (+) 570 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 664 Escherichia phage slur14
WP_236304042.1 (+) 186 K V V P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M L K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 280 Escherichia coli
WP_179226772.1 (+) 380 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y S E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 474 Escherichia coli
YP_007004920.1 (+) 380 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y S E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 474 Escherichia phage wV7
YP_009167995.1 (+) 380 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y S E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 474 Escherichia phage AR1
QOC55100.1 (+) 378 K V A P A P K G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage JEP6
QBQ77693.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D A D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y V I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage vB_EcoM_WFbE...
QGT55399.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K I D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y V I N K T A L E T G I I Y T Y P 472 Escherichia phage FP43
YP_009149422.1 (+) 378 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N X Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 472 Yersinia phage phiD1
YP_010068961.1 (+) 186 K V A Q E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M I Q D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 280 Escherichia phage F2
WBF82576.1 (+) 151 E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K I D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 241 Escherichia phage a20
NP_861884.1 (+) 381 E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 471 Escherichia phage RB69
WBF82287.1 (+) 381 E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M I K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 471 Escherichia phage a15
EGF3884839.1 (+) 381 E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K I D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 471 Shigella flexneri
YP_010067596.1 (+) 381 E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M I K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 471 Escherichia phage vB_EcoM_DalCa
URP85149.1 (+) 381 E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 471 Escherichia phage ES19
CAH1486926.1 (+) 381 E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 471 Escherichia phage UGJNEcP1
YP_010090019.1 (+) 381 E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y V I H K T A L E T G I I Y T Y P 471 Escherichia phage phiC120
YP_009592777.1 (+) 381 E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K I D D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 471 Escherichia coli O157 typing phage 3
ULA52028.1 (+) 189 K V A Q E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M L Q D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y 282 Escherichia phage vB_EcoM-RPN187
EEZ6272298.1 (+) 381 E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K I D D P G S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 471 Escherichia coli
EAA6275647.1 (+) 477 E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M A E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 567 Salmonella enterica subsp. enterica s...
EJO5467249.1 (+) 381 E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K I D D P G S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 471 Escherichia coli
EJM5621743.1 (+) 381 E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K I D D P G S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 471 Escherichia coli
URY13964.1 (+) 381 E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K I D D P G S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 471 Shigella phage ESh27
EFE4843625.1 (+) 381 E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K I D D P G S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 471 Escherichia coli
QBQ76940.1 (+) 75 P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 164 Escherichia phage vB_EcoM_WFL6982
QPI13308.1 (+) 376 A K V A P E P E G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T N E G K D W K T D D P D S E Y Y L H R Y T L Q K M L A D Y P E V D V Q E S R N G R I V H K T A L E A G I I Y D Y 470 Salmonella phage vB_SalM_ABTNLsp5
BBI57534.1 (+) 281 A K V A P V P D G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L E G K D W K T D D P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H K T S L E A G I I Y F Y P 376 Escherichia phage KIT01
YP_010072468.1 (+) 1 M P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 86 Escherichia phage vB_EcoM_OE5505
QAX99935.1 (+) 279 A K V A P E P E G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W A G W W V M D E I Q K M T L E G K D W K T D D P D S D Y Y L H R Y T L Q K M V A D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 373 Escherichia phage EcWhh-1
QHR70623.1 (+) 374 A K V A P E P E G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L E G K D W K T D E P D S E Y Y L H R Y T L Q K M V A D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L D A G I I Y D Y 468 Escherichia phage dhaeg
UNI73279.1 (+) 374 A K V A P E P E G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L E G K D W K T D E P D S E Y Y L H R Y T L Q K M V A D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L D A G I I Y D Y 468 Escherichia phage CLB_P2
QQG31016.1 (+) 281 A K V A P V P E G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L A G Q D W K T D D P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E T G I I Y D Y 375 Escherichia phage UPEC01
YP_003734323.1 (+) 281 A K V A P V P E G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L E G K D W K T D D P D S D F Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L D A G I I Y D Y 375 Escherichia phage IME08
YP_010094767.1 (+) 376 A K V A P E P E G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L E G K D W K T D E P D S E Y Y L H R Y T L Q K M V A D Y P E V D L Q E S R N G R I I H R T A L D A G I I Y D Y 470 Enterobacteria phage vB_EcoM_IME...
YP_010651055.1 (+) 186 A K V A P E P E G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L A G Q D W K T D A P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 280 Escherichia phage vB_EcoM_RZ
YP_001595307.1 (+) 186 A K V A P V P D G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L A G Q D W K T D D P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 280 Escherichia phage JS98
QBP35523.1 (+) 187 K V A P E P E G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M A L A G Q D W K T D D P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 280 Phage NC-G
CAH1615492.1 (+) 186 A K V A P T P D G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L A G Q D W K T D D P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 280 Escherichia phage UGJNEcP3
QUL77556.1 (+) 281 A K V A P V P D G E L P Y I H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L A G Q D W K T D D P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R V I H R T A L E T G I I Y D Y 375 Escherichia phage UPEC07
UHS65123.1 (+) 281 A K V A P E P E G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L A G Q D W K T D A P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E S G I I Y D Y 375 Escherichia phage P896
QIN95397.1 (+) 377 K V A P E P E G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L E G K D W K T D D P D S D F Y L H R Y T L Q K M V A D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L D I G I I Y D Y 470 Escherichia phage MN01
QVW28332.1 (+) 186 A K V A P V P D G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T I A G Q D W K T D D P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 280 Escherichia phage C6
YP_009207372.1 (+) 281 A K V A P E P E G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L A G Q D W K T D A P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 375 Escherichia phage vB_EcoM_VR20
QEG11135.1 (+) 188 K V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 279 Klebsiella phage KMI12
EBJ7676663.1 (+) 380 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H 461 Salmonella enterica
YP_007004265.1 (+) 186 A K V A P V P D G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W V G W W V M D E I Q K M T L E G K D W K T D D P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 280 Escherichia phage Bp7
QEG11349.1 (+) 188 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 279 Klebsiella phage KMI13
QMP18744.1 (+) 186 A K V A P V P E G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L A G Q D W K T D A P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 280 Escherichia phage CJ20
UGO47267.1 (+) 188 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 279 Klebsiella phage vB_KaeM_LilPanda
YP_009190755.1 (+) 188 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 279 Klebsiella phage JD18
CAD2273096.1 (+) 282 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Klebsiella phage vB_KpnM_311F
UGO53339.1 (+) 150 K V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E I D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 241 Klebsiella phage vB_KaeM_Nispero
UNY40993.1 (+) 282 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Klebsiella phage KP182
WFG79196.1 (+) 282 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Klebsiella phage vB_VIPKPNUMC01
YP_009288869.1 (+) 282 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Klebsiella phage vB_KpnM_KpV477
WAB00225.1 (+) 282 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Klebsiella phage JY1
YP_010100322.1 (+) 186 A K V A P V P D G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L A G Q D W K T D S P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 280 Escherichia phage AnYang
USL87008.1 (+) 282 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Salmonella phage PSE-D1
UKS71669.1 (+) 282 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Klebsiella phage vB_KpnM_FRZ284
UOK17794.1 (+) 282 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Klebsiella phage KP1079
UMM76961.1 (+) 282 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Klebsiella phage UTI-K4
QMV33814.1 (+) 186 A K V A P E P E G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L A E Q D W K T D A P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 280 Escherichia phage DK-13
YP_010096161.1 (+) 282 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Klebsiella phage Mineola
QPX73714.1 (+) 282 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Klebsiella phage vB_KpnM_Bovinicu...
UWI29966.1 (+) 282 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Bacteriophage sp.
UMM76677.1 (+) 282 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Klebsiella phage UTI-K1
YP_009289600.1 (+) 188 K V A P T P N G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 279 Klebsiella phage PKO111
CAD5243042.1 (+) 282 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Klebsiella phage vB_KpM-Wobble
CAD5243071.1 (+) 376 R V A P E P D G E L P Y V H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 467 Klebsiella phage vB_KoM-Flushed
WP_194943015.1 (+) 187 R V A P E P D G E L P Y I H P L P L R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 278 Klebsiella pneumoniae
UYL06086.1 (+) 376 R V A P E P D G E L P Y V H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 467 Klebsiella phage KP13MC5-5
YP_003934817.1 (+) 186 A K V A P V P D G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L A G Q D W K T D A P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 280 Shigella phage SP18
QEG11616.1 (+) 282 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Klebsiella phage KPN6
YP_002922527.1 (+) 376 K V A P E P E G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W A G W W V M D E I Q K M T L E G K D W K T D D P D S N Y Y L H R Y T L Q K M V A D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R S A L D T G I I Y F Y 469 Escherichia phage JS10
UKH49091.1 (+) 186 A E V A P V P D G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L A G Q D W K T D N P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 280 Escherichia phage vB_EcoM-E33
YP_009323382.1 (+) 186 A K V A P V P D G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W V G W W V M D E I Q K M T L E G K D W K T D D P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y S E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 280 Escherichia phage WG01
QLF81346.1 (+) 186 A K V A P V P D G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W V G W W V M D E I Q K M T L E G K D W K T D D P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y S E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 280 Escherichia phage vB_EcoM_FB
QLF83057.1 (+) 376 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 467 Klebsiella phage KpnM6E1
AUV57531.1 (+) 376 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 467 Klebsiella phage KP1
UJD05469.1 (+) 282 R V A P E P E G E L P Y I H P L P F R G S A Y I W C G W W V M D E I Q R M T A E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L D V G I I Y D Y 375 Klebsiella phage PWKp16
UJD05935.1 (+) 282 R V A P E P E G E L P Y I H P L P F R G S A Y I W C G W W V M D E I Q R M T A E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L D V G I I Y D Y 375 Klebsiella phage PWKp18
QEG12842.1 (+) 282 R V A P E P E G E L P Y I H P L P F R G S A Y I W C G W W V M D E I Q R M T A E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L D V G I I Y D Y 375 Klebsiella phage vB_KpnM_Potts1
QGF21601.1 (+) 376 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 467 Klebsiella phage JIPh_Kp122
WP_110203003.1 (+) 376 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 467 Klebsiella variicola
QEG10831.1 (+) 376 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 467 Klebsiella phage KMI11
UNY41268.1 (+) 376 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 467 Klebsiella phage KP185
UIS66146.1 (+) 281 A K V A P V P D G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L A G Q D W K T D A P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 375 Escherichia phage PSD2001
YP_009324075.1 (+) 186 A K V A P V P D G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W V G W W V M D E I Q K M T L E G K D W K T D D P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y S E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G V I Y D Y 280 Escherichia phage MX01
UJP30101.1 (+) 377 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 468 Klebsiella phage Kpn6N
QWQ55951.1 (+) 281 A K V A P V P D G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T L A G Q D W K T D A P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 375 Escherichia phage P479
YP_010089508.1 (+) 282 R V A P T P D G E L P Y V H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T A E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Klebsiella phage KPV15
UGO48529.1 (+) 188 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D H D S N Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 279 Kelbsiella phage vB_KaeM_Boboto
QXV72537.1 (+) 186 A K V A P V L D G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W V G W W V M D E I Q K M T L E G K D W K T D D P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 280 Shigella phage PSD9
UEP19455.1 (+) 282 R V A P E P E G E L P Y I H P L P F R G S A Y I W C G W W V M D E I Q R M T G E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L D V G I I Y D Y 375 Klebsiella phage vB_KpnM-VAC36
QQM14345.1 (+) 282 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y A L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Klebsiella phage vB_KpnM_17-11
UWG89211.1 (+) 471 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 562 Bacteriophage sp.
YP_010098504.1 (+) 282 R V A P A P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Klebsiella phage KP179
UCR74123.1 (+) 282 R V A P A P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Klebsiella phage vB_KpnM_5N
UGO49552.1 (+) 6 K V A P T P N G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 97 Klebsiella phage vB_KaeM_Merci
YP_009202914.1 (+) 186 A K V A P V L D G E L P Y V H P L P V R N S A Y I W V G W W V M D E I Q K M T L E G K D W K T D D P D S P Y Y L H R Y T L Q K M I T D Y S E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 280 Escherichia phage QL01
YP_009850376.1 (+) 376 R V A P E P E G E L P Y V H P L P F R G S A Y I W C G W W V M D E I Q R M T L E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L E E Y P E V D V Q E S R N G R V V H R S A L D V G I I Y D Y 469 Klebsiella phage Marfa
YP_010091798.1 (+) 282 K V A P A P D G E L P Y I H P L P V R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V A G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D E Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Cronobacter phage Pet-CM3-4
QFR57172.1 (+) 188 R V A P T P D G E L P Y V H P L P S R G S A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L E E Y P E V D V Q E S R N G R V V H R S A L D V G I I Y D Y 281 Klebsiella phage AmPh_EK29
QYC52882.1 (+) 193 P D G E L P Y V H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L D A G I I Y 279 Klebsiella phage vB_KpnM_TU02
ULA52420.1 (+) 282 R V A P A P D G E L P Y I H P L P V R G T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V V G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D E Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Enterobacter phage vB-EclM_KMB19
UVD32578.1 (+) 282 R V A P A P D G E L P Y I H P L P V R E T A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V A G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L D E Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E A G I I Y 373 Enterobacter phage Entb_43
QHB49542.1 (+) 377 R V A P T P D G E L P Y V H P L P S R G S A Y I W C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L E E Y P E V D V Q E S R N G R V V H R S A L D V G I I Y D Y 470 Klebsiella phage PhiKpNIH-6
YP_009005462.1 (+) 142 R V A P V P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q E M T V A G K D W K L D D T D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L E A G I I Y 233 Enterobacter phage PG7
WP_252474443.1 (+) 164 R V A P V P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q E M T V A G K D W K L D D T D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L E A G I I Y 255 Lutimaribacter sp. EGI FJ00015
QEG13241.1 (+) 282 R V A P V P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q E M T V A G K D W K L D D T D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L E A G I I Y 373 Klebsiella phage vB_KaeM_KaAlpha
WFG78628.1 (+) 282 R V A P V P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W C G W W V M D E I Q E M T V A G K D W K L D D T D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L E A G I I Y 373 Enterobacter phage vB_VIPECLOM01
USL85684.1 (+) 282 R V A P V P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I W S G W W V M D E I Q E M T V A G K D W K L D D T D S D Y Y L H R Y T L A K M L D D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L E A G I I Y 373 Enterobacter phage fGh-Ecl01
QJT71697.1 (+) 94 E S T L P Y I H P L P Q R N T A Y I W C G W W V L Y E I Q D M T L A G K D W K T E D P N S K Y Y L H R Y T L A K M L A D Y P E V D V Q E S R N G Y I L H R S A F D V G I F Y 179 Shewanella phage Thanatos-1
QLA10584.1 (+) 94 E S T L P Y I H P L P Q R N T A Y I W C G W W V L Y E I Q D M T L A G K D W K T E D P N S K Y Y L H R Y T L A K M L A D Y P E V D V Q E S R N G Y I L H R S A F D V G I F Y 179 Shewanella phage Thanatos-2
QEM42401.1 (+) 151 R V A P E P D G E L P Y I H P L P F R G T A Y I R C G W W V M D E I Q R M T V E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L E E Y P E V D V Q E S R N G R V L F T G P L 236 Klebsiella phage EI
YP_009102651.1 (+) 1 M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L H R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 65 Escherichia phage ECML-134
YP_004010041.1 (+) 138 A A E P E C P I L Y V H P L P H R S S A Y I W A G W W V M D A I Q K L T E E G K D W K T A T A D T P Y Y C H L A T L A K M I E D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L E A G I I Y 232 Enterobacter phage CC31
WFG78914.1 (+) 187 E C P I L Y V H P L P H R S S A Y I W A G W W V M D A I Q K L T E E G K D W K T A T A D T P Y Y C H L A T L A K M I E D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L E A G I I Y 273 Enterobacter phage vB_VIPECLUMC02
AYR04098.1 (+) 1 M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y L D R Y T L Q K M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 65 Escherichia phage OLB35
ULA52700.1 (+) 94 P E I P A E C P Y V H P L P W R S S A Y I W A G W W V M D A I Q K L T E E G K D W K T A T A D T P Y Y C H L A T L A K M I A D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R T A L D A G I I Y 185 Enterobacter phage vB-EclM_KMB20
UPW42543.1 (+) 273 V V P E E C P L I Y V H P L P Q R H S A Y I W V G W W V M D D I Q K L T E E G K D W K T T E A D T P Y Y C H L A V L A K M L N D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R S A L E A G I I Y 363 Salmonella phage CF-SP2
QQG32122.1 (+) 176 Q V A D E I P A E C P Y I H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D A I Q K I S E E G K D W K T T S E D T P Y Y C H L A T L A K M I N D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L E V G I I Y 270 Citrobacter phage CkP1
YP_009148163.1 (+) 273 V V P E E C P L I Y V H P L P Q R H S A Y I W V G W W V M D D I Q K L T E E G K D W K T T E A D T P Y Y C H L A V L A K M L N D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R S A L E A G I I Y 363 Salmonella phage STML-198
YP_007501213.1 (+) 273 V V P E E C P L I Y V H P L P Q R H S A Y I W V G W W V M D A I Q K L T E E G K D W K T T E A D T P Y Y C H L A V L A K M L N D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R S A L E A G I I Y 363 Salmonella phage vB_SenM-S16
UFK27041.1 (+) 273 V V P E E C P L I Y V H P L P Q R H S A Y I W V G W W V M D A I Q K L T E E G K D W K T T E A D T P Y Y C H L A V L A K M L N D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R S A L E A G I I Y 363 Escherichia phage UoN_LG358_1
QGH71774.1 (+) 92 V E P E I P A E C P Y V H P L P W R S S A Y I W A G W W V M D A I Q K L T Q E G K D W K T A T A D T P Y Y C H L A T L A K M I A D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R T A L D A G I I Y 185 Enterobacter phage prasa_myo
URQ03982.1 (+) 182 P E I P A E C P Y V H P L P W R S S A Y I W A G W W V M D A I Q K L T E E G K D W K T A T A D T P Y Y C H L A T L A K M I A D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R T A L D A G I I Y 273 Enterobacter phage vB_EclM-UFV01
QPI13931.1 (+) 316 P E V P D E C P Y V H P L P H R E S A Y I W C G W W V M D A I E K L T D E G K D W K T T K E D S K Y Y C H L N V L A K M L V D F P E V D V Q E S R N G R I V H K S A L D A G I I Y 407 Serratia phage 4S
UKH49587.1 (+) 94 P E I P A E C P Y V H P L P W R S S A Y I W A G W W V M D A I Q K L T Q E G K D W K T A T A D T P Y Y C H L A T L A K M I A D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R T A L D A G I I Y 185 Enterobacter phage vB-EclM_KMB17
YP_009618263.1 (+) 94 P E C P L I Y V H P L P W R S S A Y I W A G W W V M D A I Q R L T I E G K D W K T A T K D T P Y Y C H L A V L A K M I N D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R T A L E A G I I Y 181 Citrobacter phage CF1 ERZ-2017
BAQ23151.1 (+) 181 E A E I P Y V H P L P H R T S A Y I W A G W W V M D A I Q K L T V E G K D W K T T A A D T P Y Y C H L A N L A K M I D D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L D A G I I Y 273 Edwardsiella phage PEi26
YP_009190356.1 (+) 181 E A E I P Y V H P L P H R T S A Y I W A G W W V M D A I Q K L T V E G K D W K T K A A D T P Y Y C H L A N L A K M I D D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L D A G I I Y 273 Edwardsiella phage PEi20
YP_009286536.1 (+) 185 V I P E E C P L I Y V H P L P V R N T A Y I W C G W W V M D A I Q K L T F E G K N W K T T E A D T P Y Y C H L A V L A K M I N D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R S A L D A G I I Y D Y 277 Salmonella phage vB_SnwM_CGG4-1
YP_009146633.1 (+) 94 P E C P L I Y V H P L P W R S S A Y I W A G W W V M D A I Q R L T I E G K D W K T T K E D T P Y Y C H L A V L A K M I N D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R T A L E A G I I Y 181 Citrobacter phage Moon
YP_009203918.1 (+) 186 P E C P L I Y V H P L P W R S S A Y I W A G W W V M D A I Q R L T I E G K D W K T A T K D T P Y Y C H L A V L A K M I N D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R T A L E A G I I Y 273 Citrobacter phage Merlin
UNA02297.1 (+) 1,080 K V E P E V P D E C P Y V H P L P Q R S S A Y I W C G W W V M R E I E K L T K D G K D W K T T K A D S P Y Y C H L N V L A K M L T D F P E V D V Q E S R N G Y V V H R S A L E Y G V I Y 1,174 Serratia phage SP1
YP_009883904.1 (+) 1,080 K V E P E V P D E C P Y V H P L P Q R S S A Y I W C G W W V M R E I E K L T K D G K D W K T T K A D S P Y Y C H L N V L A K M L T D F P E V D V Q E S R N G Y V V H R S A L E Y G V I Y 1,174 Serratia phage Muldoon
YP_010089781.1 (+) 387 Y I H P L P S R N S A Y I W C G W W V M M E I Q R I A A S G G N W K I D E P T K P Y Y Q H R L V L A N M L E D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E L G I I Y D Y 469 Yersinia phage fHe-Yen9-01
WDS61730.1 (+) 1,080 K V E P E V P D E C P Y V H P L P Q R S S A Y I W C G W W V M R E I E K L A K D G K D W K T T K A D S P Y Y C H L N V L A K M L T D F P E V D V Q E S R N G Y I V H R S A L E Y G V I Y 1,174 Cronobacter phage vB_Cdu_VP8
CAH1067958.1 (+) 275 P E D K R Q Y V H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D E I E K I T K A G G D W K Q P P E D N P Y Y Y H L L T L A K M I K D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D T G I I Y 361 Acinetobacter phage MD-2021a
QPB12401.1 (+) 276 E C P L V Y V H P L P Q R N S A Y I W C G W W V M D A I Q K M T D E G K D W K T A T K D T P Y Y C H L N V L A K M I S D Y P E V D V Q E S R H G R V V H R S A L D I G I I Y 362 Providencia phage PSTCR6
UQS94260.1 (+) 275 P E D K Q Q Y V H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D E I E K I T K A G G D W K Q P P E D N L Y Y Y H L L T L A K M I T D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D T G I I Y 361 Acinetobacter phage AB-Navy71
SSU39642.1 (+) 275 P E D K R Q Y V H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D E I E K I T K A G G D W K Q P P E D N P Y Y Y H L L T L A K M I T D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D T G I I Y 361 Acinetobacter baumannii
YP_009886212.1 (+) 275 P E D K R Q Y V H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D E I E K I T K T G G D W K Q P P E D N P Y Y Y H L L T L A K M I K D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D A G I I Y 361 Acinetobacter phage vB_AbaM_Bert...
YP_009885368.1 (+) 275 P E D K R Q Y V H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D E I E K I T K T G G D W K Q P P E D N P Y Y Y H L L T L A K M I K D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D A G I I Y 361 Acinetobacter phage vB_AbaM_Konr...
YP_009889816.1 (+) 275 P E D K R Q Y V H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D E I E K I T K T G G D W K Q P P E D N P Y Y Y H L L T L A K M I K D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D A G I I Y 361 Acinetobacter phage AM101
QGT54194.1 (+) 275 P E D K R Q Y V H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D E I E K I T K A G G D W K R P P E D N P Y Y Y H L L T L A K M I K D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D A G I I Y 361 Acinetobacter phage Stupor
UNI74864.1 (+) 275 P E D K R Q Y V H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D E I E K I T K A G G D W K Q P P E D N P Y Y Y H L L T L A K M I K D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D A G I I Y 361 Acinetobacter phage AB-Navy97
WBF78510.1 (+) 275 P E D K R Q Y V H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D E I E K I T K A G G D W K Q P P E D N P Y Y Y H L L T L A K M I K D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D A G I I Y 361 Acinetobacter phage vB_AbaM_DLP1
UJH94973.1 (+) 275 P E D K R Q Y V H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D E I E K I T K T G G D W K Q P P E D N P Y Y Y H L L T L A K M I K D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D A G I I Y 361 Acinetobacter phage PhaR5
UNI74619.1 (+) 275 P E D K R Q Y V H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D E I E K I T K T G G D W K Q P P E D N P Y Y Y H L L T L A K M I K D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D A G I I Y 361 Acinetobacter phage AB-Navy4
UQS94013.1 (+) 275 P E D K R Q Y V H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D E I E K I T K T G G D W K Q P P E D N P Y Y Y H L L T L A K M I K D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D A G I I Y 361 Acinetobacter phage AB-Navy1
YP_009880954.1 (+) 275 P E D K R Q Y V H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D E I E K I T K T G G D W K Q P P E D N P Y Y Y H L L T L A K M I K D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D A G I I Y 361 Acinetobacter phage vB_ApiM_fHyAc...
YP_009881517.1 (+) 275 P E D K R Q Y V H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D E I E K I T K T G G D W K Q P P E D N P Y Y Y H L L T L A K M L V D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D T G I I Y 361 Acinetobacter phage KARL-1
YP_009214032.1 (+) 273 V V P E E C P L I Y V H P L P V R N T A Y I W C G W W V M D A I Q K L T S E S T D W K A T K E D T P Y Y C H L A V L A K M L S D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L E A G I I Y D Y 365 Escherichia phage vB_EcoM_VR26
UPW37899.1 (+) 273 V V P E E C P L I Y V H P L P V R N T A Y I W C G W W V M D A I Q K L T S E S T D W K A T K E D T P Y Y C H L A V L A K M L S D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L E A G I I Y D Y 365 Escherichia phage vB_EcoM_ESCO10
YP_009205875.1 (+) 273 V V P E E C P L I Y V H P L P V R S T A Y I W C G W W V M D A I Q K L T S E S T D W K A T K E N T P Y Y C H L A V L A K M L S D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L E A G I I Y D Y 365 Escherichia phage vb_EcoM-VR5
YP_008992069.1 (+) 279 E C P L V Y V H P L P Q R N S A Y I W T G W W V M D A I E K L T K E G K D W K S T K E D S P Y Y C H L A V L A K M L E D F P E V D V Q E S R N G R I I H R S A F E V G I I Y 365 Acinetobacter phage ZZ1
YP_004063879.1 (+) 273 V I P E E C P L I Y V H P L P V R N T A Y I W C G W W V M D A I Q K L T S E S T D W K A T K E D T P Y Y C H L A V L A K M L S D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L E A G I I Y D Y 365 Escherichia phage vB_EcoM_VR7
YP_009209940.1 (+) 273 V I P E E C P L I Y V H P L P V R N T A Y I W C G W W V M D A I Q K L T S E S T D W K A T K E D T P Y Y C H L A V L A K M L S D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L E A G I I Y D Y 365 Escherichia phage vB_EcoM_VR25
UYL85956.1 (+) 275 P E D K Q Q Y V H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D E I E K I T K A G G D W K D P S E D S P Y Y Y H L L T L A K L I D D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D A G I I Y 361 Acinetobacter phage vB_AbaM_DP45
YP_009882230.1 (+) 275 P E D K R Q Y V H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D E I E R I T K A G G N W K Q P P E D N L Y Y Y H L L T L A K M I K D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D A G I I Y 361 Acinetobacter phage AbTZA1
YP_004009803.1 (+) 15 P V I H P L P C R N S A Y I W V G W W V M D E I E K L T S E G K D W K D P P E D S K Y K P H L A A L A K M I T D Y P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L E H G I I Y 96 Acinetobacter phage Acj61
UQS93766.1 (+) 275 P E D K Q Q Y V H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D E I E K I T K A G G D W K D P S E D N P Y Y Y H L L T L A K L I D D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D A G I I Y 361 Acinetobacter phage AC4
WBF78759.1 (+) 275 P E D K Q Q Y V H P L P H R N S A Y I W A G W W V M D E I E K I T K A G G D W K D P S E D N P Y Y Y H L L T L A K L I D D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D A G I I Y 361 Acinetobacter phage vB_AbaM_DLP2
YP_010650742.1 (+) 394 P D M A C E L I Y V H P L P W R A S A Y I W V G W W V M D A I Q K L T S E G K D W K T A S L D S P Y H C H L A V L S K M I T D Y P E V D V Q E S R N G K I V H R S A L E N G I I Y D Y 485 Enterobacter phage vB_EclM_Q7622
YP_009030243.1 (+) 1,016 P E V P D E C P L V H P L P S R N S A Y I W C G W W V M D A I E K L T D Q G K D W K T T K E D S K Y Y C H L N V L A K M L V D F P E V D V Q E S R N G R I V H K S A L E I G I I Y 1,107 Serratia phage PS2
YP_010650443.1 (+) 394 P D M T C E L I Y V H P L P W R A S A Y I W A G W W V M D A I Q K L T S E G K D W K T A S L D S P Y H C H L A V L S K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L E N G I I Y D Y 485 Enterobacter phage vB_EhoM-IME523
UNA02296.1 (+) 233 Y I H E L P H R D S A Y I W C G W W I M Q E I E R L T D Q G K D W K T T S A D T Q Y Y C H L K I L S K M L V D F P E V D V Q E S R N G Y I V H R S A L D A G I I Y 314 Serratia phage SP1
YP_009883903.1 (+) 233 Y I H E L P H R D S A Y I W C G W W I M Q E I E R L T D Q G K D W K T T S A D T Q Y Y C H L K I L S K M L V D F P E V D V Q E S R N G Y I V H R S A L D A G I I Y 314 Serratia phage Muldoon
YP_009886458.1 (+) 194 P E D K Q Q Y I H P L P Q R N S A Y I W A G W W V M D E I E R I T K A G G D W K Q P P E D N P Y Y Y H L L T L A K M F V D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D T G I I Y 280 Acinetobacter phage vB_AbaM_Apos...
QEG06305.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P D S K Y Y T C I V T L 341 Shigella phage JK42
QAU03859.1 (+) 382 E C P L V Y V H P L P Q R N S A Y I W A G W W V M D A I E K L T K D G K D W K S T K E D S P Y Y C H L A V L A K M L D D F P E V D V Q E S R N G R I I H R S A F E V G I I Y 468 Acinetobacter phage Henu6
YP_009886708.1 (+) 275 P E D K Q Q H V H P L P Q R N S A Y I W A G W W V M D E I E R I T K A G G D W K Q P P E D N P Y Y Y H L L T L A K M L V D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D T G I I Y 361 Acinetobacter phage vB_AbaM_Kimel
YP_009211623.1 (+) 179 I I F A Y P L P W R S S V Y I W C G W W V M D A I Q K L T T E G K D W K A T K E D T P Y H C H L T L L A R L L V D Y P E V D V Q E S R N G R I V H R S A L E A G I I Y D Y 264 Pectobacterium bacteriophage PM2
YP_009887167.1 (+) 919 A P V I P D S C E I Q Y V H P L P Q R N S A Y I W A G W W I M D E I E K I A K S G G D W K K P Q P G N K Y E C H L A T L A K M L Y D F P E V D V Q E S R H G R I V H R S A L D I G I I Y 1,010 Acinetobacter phage vB_AbaM_PhT2
YP_010073832.1 (+) 92 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R T S A Y I W C G W W V M D E I Q K M T E E G K D W K T E D P E 141 Escherichia phage T2
YP_009836912.1 (+) 1 M D E I Q R M T L E G K D W K L D D P D S D Y Y L H R Y T L A K M L E E Y P E V D V Q E S R N G R V V H R S A L D V G I I Y D Y 64 Klebsiella phage vB_Kpn_F48
UJJ22176.1 (+) 96 L K Y I H P L D H R Q S A Y L W C G W W V M D E I E K A S K E D I D W K N D D T E L K Y K V D L K T L A Y M L E T Y P N V E V Q E S R H G Y I L N K E A I E A G Y I Y 179 Erwinia phage Virsaitis27
UYM28839.1 (+) 96 L K Y I H P L D H R Q S A Y L W C G W W V M D E I E K A S K E D I D W K N D D T E L K Y K V D L K T L A Y M L E T Y P N V E V Q E S R H G Y I L N K E A I E A G Y I Y 179 Serratia phage vB_SspM_LC53
YP_010092339.1 (+) 96 L K Y I H P L D H R Q S A Y L W C G W W V M D E I E K A S K E D I D W K N D D T E L K Y K V D L K T L A Y M L E T Y P N V E V Q E S R H G Y I L N K E A I E A G Y I Y 179 Serratia phage X20
YP_009609510.1 (+) 96 L K Y I H P L D H R Q S A Y L W C G W W V M D E I E K A S K E D I D W K N D D T E L K Y K V D L K T L A Y M L E T Y P N V E V Q E S R H G Y I L N K E A I E A G Y I Y 179 Serratia phage CHI14
WCZ66374.1 (+) 187 P E P E G C I R Y V H P L D H R S S A Y I W A G W W V M Y E I E A A V K A G I D W K K D G T E L K Y K C D L K T L A K M L E D Y P N V E V Q E S K H G Y I L S K E T I E A G Y I Y 276 Yersinia phage MHG19
YP_010093609.1 (+) 180 V V P E P D E S C R Y I H P L D H R E S A Y L W A G Y W V L E E I E K A V E E G I D W K K D D T D L K Y K C D L K T L A F M L E K Y P N V D V Q E S R N G Y I L S K D D I E N G V I Y 274 Proteus phage phiP4-3
AZV01325.1 (+) 180 V V P E P D E S C R Y I H P L D H R E S A Y L W V G Y W V L E E I E K A V E E G I D W K K D D T D L K Y K C D L K T L A F M L E K Y P N V D V Q E S R N G Y I L S K D D I E N G V I Y 274 Shigella phage vB_SdyM_006
YP_010092062.1 (+) 267 K A P E E P E I A C R Y I H P L D H R K S A Y L W V G Y W V L E E I E K A V E E G I D W K K N N T D L K Y K C N L Q T L A V M L E T Y P N I E V Q E S R N G Y I L S K E D I E N G V I Y 359 Proteus phage PM2
YP_009195607.1 (+) 267 K A P E E P E I A C R Y I H P L D H R K S A Y L W V G Y W V L E E I E K A V E E G I D W K K N N T D L K Y K C D L Q T L A L M L E T Y P N I E V Q E S R N G Y I L S K E D I E N G V I Y 359 Proteus phage vB_PmiM_Pm5461
QOI66389.1 (+) 84 K E V P V P E G G F A Y I H P L P W R N S G F I Q V G W W V I N E I H R A G E L G I D W K T A P D P L K Y K K E L L T L A K M F E D Y D N V E V Q E S R N G Y I F G K D Q V E A G Y I Y 175 Erwinia phage FBB1
YP_010650161.1 (+) 189 V I P D E D G C I R Y I H P L D Y K D S A F I W C G W W V M D E I E R A T A L G L D W K T G D P Q L K Y K C D L R T I A K M L N E H T N V E I Q E S R H G W I V T R N M L E F G I I Y 283 Kosakonia phage 305
YP_010095139.1 (+) 85 K V I P T P E G G F A Y V H P L P Q R D A A F I Q V G W W V I N E I H R A G E L G L D W K S A P D P L N Y K R E L L T L A K M F E D Y P N P E V Q E S R N G Y V W G K D Q V E A G 173 Erwinia phage Cronus
YP_010100486.1 (+) 376 A K V A P V P D G E L P Y V H P L P V R S Y L H R Y T L Q K M I T D Y P E V D V Q E S R N G R I I H R T A L E A G I I Y D Y 437 Escherichia phage vB_EcoM_005
YP_009214031.1 (+) 197 I R Y I H P L D H R D A G F I W C G W W V M D E I Q R A I K L G L D W K N K E L D L N Y K C D L E T L A L L L K T Y P E A E V Q E S R H G Y I I T R L Q I E T G G I Y E K P 283 Escherichia phage vB_EcoM_VR26
YP_009209939.1 (+) 197 I R Y I H P L D H R D A G F I W C G W W V M D E I Q R A I K L G L D W K N K E L D L N Y K C D L E T L A L L L K T Y P E A E V Q E S R H G Y I I T R L Q I E T G E I Y K K P 283 Escherichia phage vB_EcoM_VR25
UGO50237.1 (+) 268 K A S P E E E G C T K Y I H P L D H R E S A Y L W Q G W W V M K E I E A A V E K G I D W K N D E T E L N Y K C D L K T I A Y M L D K F P N I E I Q E S K N G Y I L N K A T I E S G Y I Y 361 Morganella phage vB_MmoM_Rgz1
QQK88239.1 (+) 268 K A S P E E E G C T K Y I H P L D H R E S A Y L W Q G W W V M K E I E A A V E K G I D W K N D E T E L N Y K C D L K T I A Y M L D K F P N I E I Q E S K N G Y I L N K A T I E S G Y I Y 361 Providencia phage PSTRCR_127
QQV89063.1 (+) 268 K A S P E E E G C T K Y I H P L D H R E S A Y L W Q G W W V M K E I E A A V E K G I D W K N D E T E L N Y K C D L K T I A Y M L D K F P N I E I Q E S K N G Y I L N K A T I E S G Y I Y 361 Providencia phage PSTRCR_121
YP_009280059.1 (+) 268 K A S P E E E G C T K Y I H P L D H R E S A Y L W Q G W W V M K E I E A A V E K G I D W K N D E T E L N Y K C D L K T I A Y M L D K F P N I E I Q E S K N G Y I L N K A T I E S G Y I Y 361 Morganella phage vB_MmoM_MP1
QQO96382.1 (+) 1,001 S P P I E G D I R H I H P L D S R D S S F I W C G Y W V L D E L Q E A V A K G I D W K N P E A N G K Y A C E L L T I A K M I Q D Y P N V E I Q E S R H G W I I T K N Q I D I G I I Y 1,092 Acinetobacter phage Minot
QQO96886.1 (+) 1,001 S P P I E G D I R H I H P L D S R D S S F I W C G Y W V L D E L Q E A V A K G I D W K N P E A N G K Y A C E L L T I A K M I Q D Y P N V E I Q E S R H G W I I T K N Q I D I G I I Y 1,092 Acinetobacter phage Melin
QQM13925.1 (+) 833 S P P I E G D I R H I H P L D S R D S S F I W C G Y W V L D E L Q D A V A K G I D W K N P E A N G K Y A C E L L T I A K M I Q D Y P N V E I Q E S R H G W I I T K N Q I D I G I I Y 924 Acinetobacter phage Maestro
QQM18679.1 (+) 913 S P P I E G D I R H I H P L D S R D S S F I W C G Y W V L D E L Q D A V A K G I D W K N P E A N G K Y A C E L L T I A K M I Q D Y P N V E I Q E S R H G W I I T K N Q I D I G I I Y 1,004 Acinetobacter phage Morttis
BBI57533.1 (+) 197 I R Y I H P L D H R D A G F I W C G W W V M D E V Q R A V K L G L D W K N E G T E L N Y K C D L E T L S L L L K T Y P E A E V Q E S R H G H I I T R P Q I E S G E I Y E K P 283 Escherichia phage KIT01
UPW37898.1 (+) 187 N S E C S V R Y I H P L D H R D S G Y I W M G W W V M D E I E R A T V E G L N W K A D G T D L K Y K C D L K T L S I M L D L Y N N V E V Q E S R N G Y I L N R A D L 269 Escherichia phage vB_EcoM_ESCO10
YP_004063878.1 (+) 187 N S E C S V R Y I H P L D H R D S G Y I W M G W W V M D E I E R A T V E G L N W K A D G T D L K Y K C D L K T L S I M L D L Y N N V E V Q E S R N G Y I L N R A D L 269 Escherichia phage vB_EcoM_VR7
YP_009205874.1 (+) 187 N S E C S V R Y I H P L D H R D S G Y I W M G W W V M D E I E R A T V E G L N W K A D G T D L K Y K C D L K T L S I M L D L Y N N V E V Q E S R N G Y I L N R A D L 269 Escherichia phage vb_EcoM-VR5
YP_007236015.1 (+) 2 G G N W K T D E P T K P Y Y Q H R L V L A N M L E D Y P E V D V Q E S R N G Y I V H R T A L E L G I I Y D Y 55 Yersinia phage phiR1-RT
YP_010665918.1 (+) 196 P L P H I D S A F M Y G S W W A L D E I Q S L T K E G K D W K T E T E F K Y D A E I K G F K K I L K D Y K T I M I Q E S R N G R I I D R E K L E S G L I Y 272 Cronobacter phage LPCS28
YP_009196451.1 (+) 196 P L P H I D S A F M Y G S W W A L D E I Q S L T K E G K D W K T E T E F K Y D A E I K G F K K I L K D Y K T I M I Q E S R N G R I I D R E K L E S G L I Y 272 Cronobacter phage S13
YP_010095138.1 (+) 3 E L R Y I H D L P N R K T G F L R V G W W V I I E I M R A R Y L N I D W K T K Y N E L Q Y S S D L Y T L A E M F E L Y D E V E V Q E S L N G Y I F N K E Q I E S G Y I Y 86 Erwinia phage Cronus
QEG06304.1 (+) 1 M M K D Y P E V D V Q E S R N G Y I I H K T A L E T G I I Y T Y P 33 Shigella phage JK42
YP_009286535.1 (+) 857 P S D D G C D I Y I H P L P G R P G G F L W V G W W V I D E I E E A I A D G F D W K I D P G N S K Y P C S I K A I I K A M N D Y G G V E A Q E S R N G Y I L 937 Salmonella phage vB_SnwM_CGG4-1
YP_009286534.1 (+) 203 P Y L P Y G G G R N A A Y M W I G W W V W D E I L E S V L G G H D W R V D I A N S N F K Y K C E L Q K L I N E Y P E V D I Q E S R N G Y I L N K A D L 280 Salmonella phage vB_SnwM_CGG4-1
QIN95398.1 (+) 865 Y I H P L P G R Q G G F L W V G W W V I D E I N Q A I K D G F D W K A D P T N S K Y P C T I K A I V R A M N D F G G V E A Q E S R N G Y I L 937 Escherichia phage MN01
YP_010095125.1 (+) 86 Y I H P I P W R R C G Y I W I G W W V F D E I I E A N A D G F D W M S D N E R F K Y P K D I S T L A W G F E N Y G D L E V Q E S R N G Y I Y C R D E L 162 Erwinia phage Cronus
YP_003580071.1 (+) 104 V H P I P W R D T S F T P I G Y W V L D E I L Y Q K A Q G K D W K T D Y A D Y K Y S E E V Q T I L K A F M E N G E C E I Q D S R N G Y I H K M S 175 Klebsiella phage KP15
YP_009194476.1 (+) 104 V H P I P W R D T S F T P I G Y W V L D E I L Y Q K A Q G K D W K T D Y A D Y K Y S E E V Q T I L K A F M E N G E C E I Q D S R N G Y I H K M S 175 Klebsiella phage Matisse
YP_010089145.1 (+) 104 V H P I P W R D T S F T P I G Y W V L D E I L Y Q K A Q G K D W K T D Y A D Y K Y S E E V Q T I L K A F M E N G E C E I Q D S R N G Y I H K M S 175 Escherichia phage phT4A
QHR70624.1 (+) 212 R N E S Y M W I G W W V W D E I R E A V R L G E D W T L D I N N S P Y K Y K C E L Q K L L S K Y P E V E I Q E S R N G Y I L E R K D L 281 Escherichia phage dhaeg
CAD5242789.1 (+) 280 V H P I P W R D T S F T P I G Y W V L D E I L Y Q K A Q G K D W K T D Y A D Y K Y S E E V Q T I L K A F M E N G E C E I Q D S R N G Y I H K 349 Klebsiella phage vB_KoM-Pickle
QWY13662.1 (+) 280 V H P I P W R D T S F T P I G Y W V L D E I L Y Q K A Q G K D W K T D Y A D Y K Y S E E V Q T I L K A F M E N G E C E I Q D S R N G Y I H K 349 Klebsiella phage vB_KpnM_VAC13
QIW86061.1 (+) 280 V H P I P W R D T S F T P I G Y W V L D E I L Y Q K A Q G K D W K T D Y A D Y K Y S E E V Q T I L K A F M E N G E C E I Q D S R N G Y I H K 349 Klebsiella phage P-KP2
UUG67145.1 (+) 280 V H P I P W R D T S F T P I G Y W V L D E I L Y Q K A Q G K D W K T D Y A D Y K Y S E E V Q T I L K A F M E N G E C E I Q D S R N G Y I H K 349 Klebsiella phage PSKm2DI
QEG10186.1 (+) 280 V H P I P W R D T S F T P I G Y W V L D E I L Y Q K A Q G K D W K T D Y A D Y K Y S E E V Q T I L K A F M E N G E C E I Q D S R N G Y I H K 349 Klebsiella phage KMI7
WDQ26504.1 (+) 280 V H P I P W R D T S F T P I G Y W V L D E I L Y Q K A Q G K D W K T D Y A D Y K Y S E E V Q T I L K A F M E N G E C E I Q D S R N G Y I H K 349 Klebsiella phage phi_KPN_S3
UJP30377.1 (+) 280 V H P I P W R D T S F T P I G Y W V L D E I L Y Q K A Q G K D W K T D Y A D Y K Y S E E V Q T I L K A F M E N G E C E I Q D S R N G Y I H K 349 Raoultella phage Rpl1
CAA7537961.1 (+) 280 V H P I P W R D T S F T P I G Y W V L D E I L Y Q K A Q G K D W K T D Y A D Y K Y S E E V Q T I L K A F M E N G E C E I Q D S R N G Y I H K 349 Klebsiella phage vB_KpnM_05F
UXD79348.1 (+) 280 V H P I P W R D T S F T P I G Y W V L D E I L Y Q K A Q G K D W K T D Y A D Y K Y S E E V Q T I L K A F M E N G E C E I Q D S R N G Y I H K 349 Klebsiella phage 150040
YP_009607146.1 (+) 280 V H P I P W R D T S F T P I G Y W V L D E I L Y Q K A Q G K D W K T D Y A D Y K Y S E E V Q T I L K A F M E N G E C E I Q D S R N G Y I H K 349 Enterobacter phage phiEap-3
YP_010090612.1 (+) 32 V F I E P Q G D S N Y V H D L P A R N K G F A W I G W W V V D E I A L A N K D G F D W T L D P E N E R F K Y K C D I K S I L T Q F D D V E L Q E S R N G Y I V D R D F L 124 Pseudomonas phage PspYZU05
YP_002922526.1 (+) 212 R N R A H M W I G W W V L D E I K G A L A K D Q D W A I N I E D S R Y K C E L M K V A E L L S R Y P D V E I Q E S R N G Y I L N R K H L T L N V I 286 Escherichia phage JS10
QEG10694.1 (+) 280 V H P I P W R D T S F T P I G Y W V L D E I L Y Q K A Q G K D W K T D Y A D Y K Y S E E V Q T I L K A F M E N G E C E I Q D S R N G Y I H K 349 Klebsiella phage KMI10
YP_009626463.1 (+) 280 V H P I P W R D T S F T P I G Y W V L D E I L Y Q K A Q G K D W K T D Y A D Y K Y S E E V Q T I L K A F M E N G E C E I Q D S R N G Y I H K 349 Klebsiella phage PMBT1
UUG67414.1 (+) 280 V H P I P W R D T S F T P I G Y W V L D E I L Y Q K A Q G K D W K T D Y A D Y K Y S E E V Q T I L K A F M E N G E C E I Q D S R N G Y I H K 349 Klebsiella phage PSKm4DII
YP_004010324.1 (+) 91 P D P T A S D W Y I H D L P A R D R G F T W I G W W V L D E I Q T A L K E D F D W V A D P E N P R F K H Q N V L K A L A D N W E D I E I Q E S R N G Y I L L L S D L 176 Acinetobacter phage Acj9
QBO64767.1 (+) 43 K C S M E V V K M F R Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 130 Escherichia phage vB_EcoM_G37-3
YP_009005270.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F L Y L P W W I H N I L I K A K E E G K D W R E Y A D P Q Y A L Q I D T L K Q A Y V D Y G E V N F I E S R N G Y 74 Enterobacter phage PG7
YP_010090893.1 (+) 372 V H P I P W R D T S F T P L G Y W V L D E I L L Q K A D G K D W K T D Y A T Y H Y T E E V Q T I L E A F N A M G E V E I Q D S R N G Y I H K M S L 444 Escherichia phage EcS1
YP_004009865.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F L Y L P W W I H N I L I K A K E E G K D W R E Y A D P Q Y A L Q I D T L K Q A Y V D Y G E V N F I E S R N G Y 74 Enterobacter phage CC31
ULA52521.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F L Y L P W W I H N I L I K A K E E G K D W R E Y A D P Q Y A L Q I D T L K Q A Y V D Y G E V N F I E S R N G Y 74 Enterobacter phage vB-EclM_KMB20
YP_010093912.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F L Y L P W W I H N I L I K A K E E G K D W R E Y A D P Q Y A L E I D T L K Q A Y T D Y G E I N F I E S R N G Y 74 Enterobacter phage myPSH1140
QHJ73117.1 (+) 297 K C S M E V V K M F R Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R N R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 384 Escherichia phage Ec_Makalu_003
QHJ73388.1 (+) 297 K C S M E V V K M F R Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R N R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 384 Escherichia phage Ec_Makalu_001
QGS83774.1 (+) 297 K C S M E V V K M F R Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R N R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 384 Escherichia phage Ec_Makalu_002
QHR71518.1 (+) 297 K C S M E V V K M F R Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R N R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 384 Escherichia phage kvi
YP_003734322.1 (+) 212 R N E S Y M W I G W W V W D E I R E A V R L G E D W T L D I N N S R Y K Y K C E L Q K L L S K Y H E V E I Q E S R N G Y I L G R K D L 281 Escherichia phage IME08
UYE95194.1 (+) 308 Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R N R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 384 Escherichia phage vB_EcoM-pEE20
QZI93755.1 (+) 306 F R Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E S G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 384 Enterobacteria phage Cognac
YP_009118855.1 (+) 297 K C S M E V V K M F R Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E S G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 384 Enterobacteria phage GEC-3S
YP_009602132.1 (+) 297 K C S M E V V K M F R Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E S G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 384 Escherichia phage ECD7
QHR66045.1 (+) 308 Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 384 Escherichia phage kaaroe
EIF8777848.1 (+) 308 Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 384 Escherichia coli
YP_001469514.1 (+) 308 Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 384 Escherichia phage Phi1
QDH49209.1 (+) 4 E I Q I T R V H P L P D R G T S F T W V P Y W V F D V I V K A R S E G K D W R T L T G E K Y Q D W L D L L K E A V D E Y G D V D F I E S R N G Y V H K L S 80 Panteoa phage Phynn
QBO66412.1 (+) 308 Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 384 Escherichia phage vB_EcoM_G5211
QBQ74348.1 (+) 308 Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 384 Escherichia phage vB_EcoM_PHB13
QOC55446.1 (+) 306 F R Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 384 Escherichia phage JEP8
QZI94016.1 (+) 307 Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 383 Enterobacteria phage Whisky
QBO63133.1 (+) 297 K C S M E V V K M F R Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 384 Escherichia phage vB_EcoM_G2494
QFR55823.1 (+) 8 V H P I P W R N T S F T W L P Y W I F D I I V G A N N K G E D W R D Y S D A K Y K P E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y I 74 Yersinia phage JC221
HCN7864378.1 (+) 308 Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E Q Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K D L 384 Escherichia coli
UKH49406.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F L Y L P W W I H N I L I K A K E E G K D W R E Y A D P Q Y A L Q I D T L K Q A Y V D Y G E V N F I E S K N G Y 74 Enterobacter phage vB-EclM_KMB17
QXN69037.1 (+) 306 F R Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 384 Escherichia phage vB_EcoM_Skers
QMP82492.1 (+) 308 Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K E L 384 Escherichia phage vB_EcoM_011D4
YP_002922245.1 (+) 306 F R Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E Q Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K D L 384 Escherichia phage JSE
QEG13048.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F L Y L P W W I H N I L I K A K E E G K D W R E Y A D P Q Y A L Q I D T L K Q A Y V D Y G E V N F I E S K N G Y 74 Klebsiella phage vB_KaeM_KaAlpha
QHB48767.1 (+) 306 F R Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K D L 384 Escherichia phage E26
UVD32386.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F L Y L P W W I H N I L I K A K E E G K D W R E Y A D P Q Y A L Q I D T L K Q A Y V D Y G E V N F I E S K N G Y 74 Enterobacter phage Entb_43
AUV63857.1 (+) 312 Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H S K D L 388 Shigella phage Sf20
ULA52243.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F L Y L P W W I H N I L I K A K E E G K D W R E Y A D P Q Y A L Q I D T L K Q A Y V D Y G E V N F I E S K N G Y 74 Enterobacter phage vB-EclM_KMB19
YP_004300983.1 (+) 196 Y I V P L H Y R S A G F T W V G Y W V T D E I L K A K N E G F N W I S D N P R F K Y P C L V S L L A E G F E T Y P N F T V M E S R N G R I L G R A D L 272 Aeromonas phage 65
YP_010091621.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F L Y L P W W I H N I L I K A K E E G K D W R E Y A D P Q Y A L Q I D T L K Q A Y V D Y G E V N F I E S K N G Y 74 Cronobacter phage Pet-CM3-4
QPB08842.1 (+) 394 V H P I P W R D T S F T P L G Y W V L D E I L L Q K A L G K D W K K D Y A D Y E Y T D D V Q T I L K A L N T Y G E C L I Q D S R N G Y I 461 Klebsiella phage Metamorpho
CAH6634630.1 (+) 297 K C S M E V V K M F R Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R N R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M L H K L D R E T 391 Escherichia phage vB_Eco_TB34
EJA6573247.1 (+) 243 Y V H P I P W R R T S F Q Y Q G Y W V M D E I D R C N R E G L N W L E D F T H T K Y P D E I E T I A A S L H H Y S N T H V L E S R N G Y L V D G T Q L 317 Escherichia coli
USL84077.1 (+) 297 K C S M E V V K M F R Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R N R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M L H K L D R E T 391 Escherichia phage W115
HAL7775224.1 (+) 308 Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R N R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M L H K L D R E T 391 Escherichia coli
EHU9813519.1 (+) 310 F R Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N K A G L E W R N R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H 384 Escherichia coli
BAQ22957.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F L Y L P Y W I H D I L I R S K N E G K K W Q D Y A D P K Y A L Q I E T L K D A Y A D Y G E V S F I E S R N G Y L Y N I S T Y D V G S V 86 Edwardsiella phage PEi26
YP_009190164.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F L Y L P Y W I H D I L I R S K N E G K K W Q D Y A D P K Y A L Q I E T L K D A Y A D Y G E V S F I E S R N G Y L Y N I S T Y D V G S V 86 Edwardsiella phage PEi20
NP_891739.1 (+) 308 Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M L H K L D R E T 391 Escherichia phage RB49
WP_239816014.1 (+) 174 F R Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N K A G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H 248 Bacillus atrophaeus
UOX40561.1 (+) 202 L R Y I H D L P T R D I G F I W M G Y W V I D E I L K A K A D G F D W L N D P K N E R F R C D I A T L A E G F A K F G D L A I Q E S R N G Y I I G R K E L 281 Aeromonas phage AhFM11
QBO62327.1 (+) 771 Y V H P I P W R R T S F Q Y Q G Y W V M D E I E R C L K S G L N W L E D F E H T K Y P D E I E T I A A S L H H Y S N T H V L E S R N G Y L V D G T Q L 845 Escherichia phage vB_EcoM_G2248
DAG29687.1 (+) 771 Y V H P I P W R R T S F Q Y Q G Y W V L D E I D R C N R E G L N W L E D F E H T K Y P D E I E T I A A S L H H Y S N T H V L E S R N G Y L V D G T Q L 845 Caudoviricetes sp.
QEG05481.1 (+) 771 Y V H P I P W R R T S F Q Y Q G Y W V L D E I D R C N R E G L N W L E D F E H T K Y P D E I E T I A A S L H H Y S N T H V L E S R N G Y L V D G T Q L 845 Shigella phage JK32
EJA6573248.1 (+) 312 Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R H R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M 382 Escherichia coli
QEG05480.1 (+) 312 Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R H R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M 382 Shigella phage JK32
DAG29688.1 (+) 312 Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R H R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M 382 Caudoviricetes sp.
USL85497.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F L Y L P W W I H N I L I K A K E E G K D W R E Y A D P Q Y A P Q I D T L K Q A Y V D Y G E V N F I E S K N G Y 74 Enterobacter phage fGh-Ecl01
URQ04085.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F L Y L P W W I H N I L I K A K E E G K D W R E Y A D P Q Y A P Q I D T L K Q A Y V D Y G E V N F I E S K N G Y 74 Enterobacter phage vB_EclM-UFV01
WFG78727.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F L Y L P W W I H N I L I K A K E E G K D W R E Y A D P Q Y A P Q I D T L K Q A Y V D Y G E V N F I E S K N G Y 74 Enterobacter phage vB_VIPECLUMC02
QZI93488.1 (+) 312 Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E A G L E W R H R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M F H K L D R E T 395 Enterobacteria phage Brandy
WFG78439.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F L Y L P W W I H N I L I K A K E E G K D W R E Y A D P Q Y A P Q I D T L K Q A Y V D Y G E V N F I E S K N G Y 74 Enterobacter phage vB_VIPECLOM01
QZI93489.1 (+) 771 Y V H P I P W R R T S F Q Y Q G Y W V L D E I D R C N R E G L N W L E D Y E H T K Y P D E I E T I A A S L H H Y S N T H V L E S R N G Y L V D G T Q L 845 Enterobacteria phage Brandy
YP_010097193.1 (+) 310 F R Y V H P I P W R K T S F I Y I G W W V F D E I V K Y N K A G L E W R D R E S T S K Y A K D L E T I A A A E E K Y S D C T C M E S R N G F M Y H 384 Escherichia virus KFS-EC
QPI13309.1 (+) 216 R N G A Y M W I G W W V H D E I I E A L I E G F E W H K D N E R F K Y K C E L A K I A E I L E K Y P D I E V Q E S R H G Y I L E R K D L 285 Salmonella phage vB_SalM_ABTNLsp5
QPI17839.1 (+) 8 V F P L P I R N T S F T W I P Y W I Y D I I K T E S E A G R D W R E Y Q G K Y Q L E I D T L K E A Y N D Y G D I D F I E S R N G Y T V 74 Pectobacterium phage POP12
YP_009097832.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I F D I I V A A N T A G D D W R D Y A E E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y L 75 Citrobacter phage Miller
UIW12326.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F V Y L P W W I Y D I I H T M Y M N G E D W R D Y S D T L Y K K E F D T L I E A Y A Q Y T D I D F I E S R N G Y L 75 Enterobacter phage ENC20
UIW12325.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I F D I I V A A N A A S E D W R D Y S D E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y L 75 Enterobacter phage ENC20
YP_009285763.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I F D I I V A A N T A G D D W R D Y A E E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y L 75 Citrobacter phage vB_CfrM_CfP1
UES35597.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I F D I I V A A N T A G D D W R D Y A E E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y L 75 Citrobacter phage KKP_3664
QPX73181.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I F D I I V A A N T A G D D W R D Y A E E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y L 75 Citrobacter phage vB_Cfr_Xman
UKM62849.1 (+) 185 V I P L E Y R G T S F T W I G Y W V I D E I K K N P S W F T D Y S S L K Y K D E I E T I V K A F D E Y G E V E L Q E S R N G R I L K V S D L K 255 Aeromonas phage P19
YP_007010394.1 (+) 185 V I P L E Y R G T S F T W I G Y W V I D E I K K N P S W F T D Y S S L K Y K D E I E T I V K A F D E Y G E V E L Q E S R N G R I L K V S D L K 255 Aeromonas phage CC2
YP_009834629.1 (+) 185 V I P L E Y R G T S F T W I G Y W V I D E I K K N P S W F T D Y S S L K Y K D E I E T I V K A F D E Y G E V E L Q E S R N G R I L K V S D L K 255 Aeromonas phage AS-zj
ATI17371.1 (+) 185 V I P L E Y R G T S F T W I G Y W V I D E I K K N P S W F T D Y S S L K Y K D E I E T I V K A F D E Y G E V E L Q E S R N G R I L K V S D L K 255 Aeromonas phage AS-szw
ATI17724.1 (+) 185 V I P L E Y R G T S F T W I G Y W V I D E I K K N P S W F T D Y S S L K Y K D E I E T I V K A F D E Y G E V E L Q E S R N G R I L K V S D L K 255 Aeromonas phage AS-yj
YP_009607147.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P Y W L Y D I I V D A F E K G E D W R D Y A E E K Y K L E F D T L K E A F E D Y G D I H V I E S R N G K L V S L L S L 81 Enterobacter phage phiEap-3
CCK74081.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I Y D I I V A A N T A G G D W R D Y A E E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y L 75 Pseudotevenvirus RB43
UXD79347.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P Y W L Y D I I V D A F E K G D D W R D Y A E E K Y K L E F D T L K E A F E D Y G D V H V I E S R N G K L V S L L S L 81 Klebsiella phage 150040
YP_003858524.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I Y D I I V A A N T A G G D W R D Y A E E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y L 75 Escherichia phage RB16
UQJ94984.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P Y W L Y D I I V D A F E K G D D W R D Y A E E K Y K L E F D T L K E A F E D Y G D I H V I E S R N G K L V S L L S L 81 Klebsiella phage CPRSA
YP_009626464.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P Y W L Y D I I V D A F E K G D D W R D Y A E E K Y K L E F D T L K E A F E D Y G D I H V I E S R N G K L V S L L S L 81 Klebsiella phage PMBT1
WP_252474222.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F L Y L P W W I H N I L I K A K E E G K D W R E Y A D P Q Y A P Q I D T L K Q A Y V D Y G E V N F I E S K N G Y 74 Lutimaribacter sp. EGI FJ00015
QWY13663.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P Y W L Y D I I V D A F E K G D D W R D Y A E E K Y K L E F D T L K E A F E D Y G D I H V I E S R N G K L V S L L S L 81 Klebsiella phage vB_KpnM_VAC13
UQJ95470.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P Y W L Y D I I V D A F E K G D D W R D Y A E E K Y K L E F D T L K E A F E D Y G D I H V I E S R N G K L V S L L S L 81 Klebsiella phage CPRSB
UIW12774.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I F D I I V A A N A A S E D W R D Y A E E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y L 75 Enterobacter phage ENC19
URP86249.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I F D I I V A A N A A S E D W R D Y A E E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y L H K 77 Enterobacter phage EC-F2
YP_003580072.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P Y W L Y D I I V D A F E K G D D W R D Y A E E K Y K L E F D T L K E A F E D Y G D I H V I E S R N G K L V S L L S L 81 Klebsiella phage KP15
UIW11583.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I F D I I V A A N A A S E D W R D Y A E E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y L 75 Enterobacter phage ENC7
URP85698.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I F D I I V A A N A A S E D W R D Y A E E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y L 75 Enterobacter phage EC-W2
QPX76580.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I F D I I V A A N A A S E D W R D Y A E E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y L 75 Cronobacter phage vB_CsaM_Semp...
YP_009831529.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I F D I I V A A N A A S E D W R D Y A E E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y L 75 Cronobacter phage vB_CsaM_leE
YP_006986500.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I F D I I V A A N A A S E D W R D Y A E E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y L 75 Cronobacter phage vB_CsaM_GAP161
QVW27310.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I F D I I V A A N A A S E D W R D Y A E E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y L 75 Cronobacter phage JC03
UGV22772.1 (+) 11 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I F D I I V A A N A A S E D W R D Y A E E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y L 77 Cronobacter phage vB_CsaM_Invicta
YP_009195045.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I F D I I V A A N A A S E D W R D Y A E E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y L 75 Citrobacter phage Margaery
QOI66379.1 (+) 200 Y I H D L P A R N K G F I Q V G W W V I D E I N E A N K L G I N W S L N P H D S K Y P C D L S C L A E G F S K W E D L C V Q E S R N G Y I L E R V D L 277 Erwinia phage FBB1
QDH49239.1 (+) 207 H I H D L P T R N R G F L Y M G Y W V I D E I M K A K S E G F E W Q K D P T N E R F I Y K K S T L A K G F I E W E D L E V M E S R N G Y I L G R I D L 284 Panteoa phage Phynn
YP_008060749.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I F D I I V A A N T A G D D W R G Y A E E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V D F I E S R N G Y L 75 Escherichia phage Lw1
QBO62326.1 (+) 311 F R Y V H P L P W R R T S F I Y I G W W V F D E I V K F N E L N L E W R H R E S R S R Y A K D L E T I A A A E E K Y G D C I C M E S R N G Y 382 Escherichia phage vB_EcoM_G2248
YP_009102652.1 (+) 282 K V A P E P E G E L P Y V H P L P H R S S A Y I 305 Escherichia phage ECML-134
YP_004300980.1 (+) 194 V V P L T Y R N A S F T W I G Y W V I D E I K S K S D W F D D Y S T M K Y K S E V E T I V K A F N D Y G E V F L L E S R N G R L L K V S D L K 264 Aeromonas phage 65
YP_010090894.1 (+) 8 V N P I P W R D T S F T Y L P Y W L Y D I I V K A F K D G N D W R D Y S E T K Y K L E F D T L I Q A F E D Y D D I S V I E S R N G N L 74 Escherichia phage EcS1
QPX73589.1 (+) 9 V H P I P W R N T S F T Y L P W W I F D I I V A A N A A S E D W R D Y A E E K Y A K E F D T L K Q A Y I D Y T D V Y F I E S R N G Y L 75 Cronobacter phage vB_CsaM_Cronuts
QSJ03560.1 (+) 98 P E L D G K H W F V H P L A F K N S S F S W V P Y W V H D W M V A N P T W R Q T P A E S P W P I I T F S I D Q A V E E Y G E C L M Q E S R N G Y I Y K A S A 175 Aeromonas phage vB_AsM_ZHF
YP_009217580.1 (+) 98 P E L D G K H W F V H P L A F K N S S F S W V P Y W V H D W M V A N P T W R Q T P A E S P W P I I T F S I D Q A V E E Y G E C L M Q E S R N G Y I Y K A S A 175 Stenotrophomonas phage IME13
YP_009196519.1 (+) 6 V F P M P W V H T S F R P L G Y W V L D E L E S Q F K K K K N F M T D Y A E Y K Y S D E V E K L V C A M T N Y G E C H V Q D S R N G Y F H K 75 Cronobacter phage S13
QAY01339.1 (+) 178 S A V V P A P L W Y V I P L E Y R N T S F T W I G Y W V L D E I M A T P G W F A D H S T M K Y K D E I A L I V S A F N E Y G D C L L M E S R N G R I L K V S D L K 258 Aeromonas phage Aswh_1
YP_003969113.1 (+) 98 P A L D G K H W F V H P L A F K N S S F S W V P Y W V H D W M V A N P T W R Q T P A E S P W P I I T F S I D Q A V E E Y G E C L M Q E S R N G Y I Y K A S A 175 Aeromonas phage phiAS4
QPB08841.1 (+) 8 V H P I P W R D T S F T Y L P Y W L F D I I V A E H K A G R D W R D Y S G K Y D F E F A T L V E A F N A Y D D I T V I E S R N G 71 Klebsiella phage Metamorpho
YP_010095675.1 (+) 98 P A L D G K H W F V H P L A F K N S S F S W V P Y W V H D W M V A N P T W R Q T P A E S P W P I I T F S I D Q A V E E Y G E C L M Q E S R N G Y I Y K A S A 175 Aeromonas phage 50AhydR13PP
YP_010095968.1 (+) 98 P A L D G K H W F V H P L A F K N S S F S W V P Y W V H D W M V A N P T W R Q T P A E S P W P I I T F S I D Q A V E E Y G E C L M Q E S R N G Y I Y K A S A 175 Aeromonas phage 60AhydR15PP
APU01974.1 (+) 102 P E G H W F V N P L E F K N S S F T W L P Y W I H D W M K A N P A W R D D P V N S P W P K V T Y A I D K A V T D Y G D C L M Q E S R N G Y I 171 Aeromonas phage L9-6
YP_238899.1 (+) 102 P E G H W F V N P L E F K N S S F T W L P Y W I H D W M K A N P T W R D D P V N S P W P K V T Y A I D K A V T D Y G D C L M Q E S R N G Y I 171 Aeromonas phage 31
NP_932527.1 (+) 102 P E G H W F V N P L E F K N S S F T W L P Y W I H D W M K A N P A W R D D P V N S P W P K V T Y A I D K A V T D Y G D C L M Q E S R N G Y I 171 Aeromonas phage 44RR2.8t
QBX32866.1 (+) 106 F V H P L A F K N S S F S W V P Y W V Y D W M K A N P T W R T D P A N S P W P N V T N A I D I A V T T Y G E C L M Q E S R N G Y I 170 Aeromonas phage Asfd_1
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