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Table S1: Representative Sequences For The Ten IRE‐Containing Genes 

FTH1, FTL, TFRC, ALAS2, SDHB, ACO2, FPN1, DMT1, CDC14A, and EPAS1. 
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Table S2: “IRE‐Like” Sequences 
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Table S3: Published Ftn IRE‐IRP1 Binding Strengths 

 
  Protein  IRE  Kd (pM)  Method  Reference 

 1.  human IRP1  human Ftn H  10–30  gel‐shift  1 

 2.  rat IRP1  rat Ftn L   90  gel‐shift and filter‐binding  2 

 3.  rabbit IRP1  human Ftn L  20–50  filter‐binding  3 

 4.  human IRP1  human Ftn L   70  gel‐shift  4 

 5.  human IRP1  human Ftn L   14  gel‐shift  5 

 6.  human IRP1  human Ftn L   5–50  gel‐shift  6 

 7.  human IRP1  human Ftn L   50  gel‐shift  7 

 8.  human IRP1  human FtnH   30  competition gel‐shift  8 

 9.  human IRP1  human Ftn L   14  gel‐shift  9 

10.  rabbit IRP1  frog Ftn L   18  filter‐binding  10 

11.  rabbit IRP1  frog Ftn L  14000  flourescence quenching  11 

12.  rabbit IRP1  frog Ftn L  16000  stopped‐flow  12 

13.  rabbit IRP1  frog Ftn L   4600–19200  stopped‐flow  13 

 

 

Note 

Published Ftn IRE‐IRP1 Kd values fall into two groups that differ by three orders of magnitude 

(1‐10: 37. ± 26. pM vs. 11‐13: 14000. ± 2000. pM). The discrepancies have not been explained. 
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Table S4. Published PTL Structures With Coordinates Deposited In PDB 

 

PDB ID             Method    Description        Reference 

1. 1ANR      NMR    HIV‐1 TAR        1 

2. 1AQO      NMR    IRE solution structure      2 

3. 1ESH       NMR    BMV NMR solution structure    3 

4. 1JJ2        XRAY    23S RNA structure      4 

5. 1I46, II4B, 1I4C    NMR    BMV NMR solution structure    5 

6. 1IK1        NMR    HRV14 RNA hairpin      6 

7. 1JZC        NMR    BMV NMR solution structure    7 

8. 2IXY, 2IXZ      NMR    HBV ε NMR sol. structure    8 

9. 3SNP       XRAY    IRP1:FTH IRE        9 

10. 2JTP       NMR    SIV RNA stem‐loop; a triloop    10 

11. 3SN2      XRAY    IRP1:TFRC B IRE      11 

12. 2L5K      NMR    DNA MUC1 23‐mer (a triloop)    12 

13. 2LP9, 2LPA      NMR    BMV NMR solution structure    13 

14. 5J2W      NMR    HIV‐1 TAR low‐pop intermediate  14 

15. 6MCE, 6MCF, 6MCI    NMR    HIV TAT:TAR structures    15 
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Figure S1. Multiple alignment of the 38 IRE sequences representing the ten IRE‐containing genes in 

Table S1. Display by R‐chie/R4RNA [1]. 
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Figure S2. Array of percent identity values for the 38 IRE sequences in Table S1 representing 

close homologues of the ten IRE‐containing genes. While the percent identity per gene type averages 84%, 

the overall percent identity is 46%. Display by Mathematica [Wolfram Research, Inc., Mathematica, 

Version 12.1, Champaign, IL (2020)]. 
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Figure S3. Structural similarities and differences in PTLs from three unrelated sources: sub‐genomic 

promoter of BMV (2LP9) [2], a 23S rRNA (pdb 1jj2) [3], and an FTH1 IRE as bound to IRP1 (3SNP) [4]. The 

three stem‐loops were superimposed using only their upper helices (blue). Display by Pymol (DeLano, 

W. L. The PyMOL Userʹs Manual (2002). DeLano Scientific, San Carlos, CA, USA.). 
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The purpose of this figure is to contrast the constancy among the helices (blue) and cross‐loop 

base pairs (center, red) with the conformational variability of the apical bases and N19‐equivalents (white) 

among the three completely unrelated PTL structures. The striking structural commonalities are despite 

the unrelated biological functions and experimental methods used. Note that the bases of the cross‐loops 

are relatively inaccessible [5]. 

While the upper helices and cross‐loop bases of the three molecules are positionally the same, the 

apical triads differ wildly. In published NMR structures of unbound IREs, the recognition bases A15G16U17 

are disordered and flailing about [6, 7, 8]. But in the IRE:IRP1 complexes, the recognition bases are 

ordered and tightly bound to the protein [4, 9, 10]. 

The cross‐loop is the mainstay of all PTLs, regardless of their function. The important point for 

the IRE PTL motif is that it is built around the very highly conserved C14‐G18 cross‐loop. This simple rule 

excludes 25% of the published “IRE‐like” sequences (those with positions 14 and/or 18 colored red in 

Table S2, Column E). Exceptions may exist (e.g., PFN2, [11]), but they should be rare. 
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Figure S4. Positions of IRE N19 in 12 ocurrences in five x‐ray structures of IRE‐IRP1 complexes [4, 9, 

10]. The figure demonstrates that N19 is solvent exposed and has multiple conformations. N19 has no 

protein contacts, and relatively high atomic displacement parameters. The type of base at N19 is not 

functionally important; N19 is the PTL place holder. Display by Pymol. 
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Figure S5. An IRE‐centric view of FTH1 5’ UTRs. 110 sequences were used in this example, with an 

average length of 245 nts. The centers of the IRE stem‐loops (nucleotide G16) are at the horizontal axis zero 

point. The distance distributions from the IREs to the 5’ cap (red) and to the translation start site (blue) 

have means of ‐80 and 165 nts respectively (and are uncorrelated). Data were culled from Genbank 

flatfiles. Unusually long (> 7σ) UTR entries were omitted. 

Distances such as these can be additional criteria for screening prospective IRE sequences [12, 13, 14, 

15, 16]. 
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Script 1: Unix Script for Retrieval of Sequences in Table S1 Using NCBI Utilities 

esearch -db nuccore -query "NM_002032.3"    | efetch -seq_start  29    -seq_stop 63    -format fasta > NM_002032.3.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_131585.1"    | efetch -seq_start  3     -seq_stop 37    -format fasta > NM_131585.1.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_205086.1"    | efetch -seq_start  29    -seq_stop 63    -format fasta > NM_205086.1.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_010239.2"    | efetch -seq_start  83    -seq_stop 117   -format fasta > NM_010239.2.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_001172847.1" | efetch -seq_start  2     -seq_stop 36    -format fasta > NM_001172847.1.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_000146.4"    | efetch -seq_start  23    -seq_stop 57    -format fasta > NM_000146.4.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_010240.2"    | efetch -seq_start  76    -seq_stop 110   -format fasta > NM_010240.2.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_022500.4"    | efetch -seq_start  28    -seq_stop 62    -format fasta > NM_022500.4.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_174792.4"    | efetch -seq_start  79    -seq_stop 113   -format fasta > NM_174792.4.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_001128148.3" | efetch -seq_start  3286  -seq_stop 3319  -format fasta > NM_001128148.3a.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_001128148.3" | efetch -seq_start  3690  -seq_stop 3723  -format fasta > NM_001128148.3b.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_001128148.3" | efetch -seq_start  3755  -seq_stop 3788  -format fasta > NM_001128148.3c.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_011638.4"    | efetch -seq_start  3336  -seq_stop 3369  -format fasta > NM_011638.4a.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_011638.4"    | efetch -seq_start  3715  -seq_stop 3748  -format fasta > NM_011638.4b.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_011638.4"    | efetch -seq_start  3780  -seq_stop 3813  -format fasta > NM_011638.4c.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_000032.5"    | efetch -seq_start  6     -seq_stop 39    -format fasta > NM_000032.5.fa 
esearch -db nuccore -query "XM_002125731.4" | efetch -seq_start  53    -seq_stop 86    -format fasta > XM_002125731.4.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_131682.2"    | efetch -seq_start  1     -seq_stop 31    -format fasta > NM_131682.2.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_001035103.2" | efetch -seq_start  7     -seq_stop 40    -format fasta > NM_001035103.2.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_057753.5"    | efetch -seq_start  78    -seq_stop 111   -format fasta > NM_057753.5.fa 
esearch -db nuccore -query "XM_002004955.3" | efetch -seq_start  96    -seq_stop 129   -format fasta > XM_002004955.3.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_001098.3"    | efetch -seq_start  5     -seq_stop 38    -format fasta > NM_001098.3.fa 
esearch -db nuccore -query "XM_844073.5"    | efetch -seq_start  73    -seq_stop 106   -format fasta > XM_844073.5.fa 
esearch -db nuccore -query "XM_009859766.3" | efetch -seq_start  145   -seq_stop 178   -format fasta > XM_009859766.3.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_001174125.2" | efetch -seq_start  1815  -seq_stop 1849  -format fasta > NM_001174125.2.fa 
esearch -db nuccore -query "XM_004400823.1" | efetch -seq_start  1843  -seq_stop 1877  -format fasta > XM_004400823.1.fa 
esearch -db nuccore -query "XM_013508458.1" | efetch -seq_start  1401  -seq_stop 1435  -format fasta > XM_013508458.1.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_014585.6"    | efetch -seq_start  95    -seq_stop 128   -format fasta > NM_014585.6.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_131629.1"    | efetch -seq_start  78    -seq_stop 111   -format fasta > NM_131629.1.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_001012913.1" | efetch -seq_start  102   -seq_stop 135   -format fasta > NM_001012913.1.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_003672.4"    | efetch -seq_start  2534  -seq_stop 2567  -format fasta > NM_003672.4.fa 
esearch -db nuccore -query "XM_003585862.5" | efetch -seq_start  2189  -seq_stop 2222  -format fasta > XM_003585862.5.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_001134856.1" | efetch -seq_start  2627  -seq_stop 2660  -format fasta > NM_001134856.1.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_001430.5"    | efetch -seq_start  70    -seq_stop 104   -format fasta > NM_001430.5.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_001005647.1" | efetch -seq_start  98    -seq_stop 132   -format fasta > NM_001005647.1.fa 
esearch -db nuccore -query "XM_011603052.1" | efetch -seq_start  146   -seq_stop 180   -format fasta > XM_011603052.1.fa 
esearch -db nuccore -query "XM_006007491.2" | efetch -seq_start  101   -seq_stop 135   -format fasta > XM_006007491.2.fa 
esearch -db nuccore -query "NM_001039806.2" | efetch -seq_start  112   -seq_stop 146   -format fasta > NM_001039806.2.fa 
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Script 2: Unix Script for Retrieval of Sequences in Table S2 Using NCBI Utilities 

esearch ‐db nuccore ‐query "NM_001063.4"    | efetch ‐seq_start  1       ‐seq_stop 33      ‐format fasta > NM_001063.4.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "S57264.1"       | efetch ‐seq_start  788     ‐seq_stop 822     ‐format fasta > S57264.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_013116.2"    | efetch ‐seq_start  500     ‐seq_stop 534     ‐format fasta > NM_013116.2.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "M29730.1"       | efetch ‐seq_start  244     ‐seq_stop 278     ‐format fasta > M29730.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "M30785.2"       | efetch ‐seq_start  1260    ‐seq_stop 1294    ‐format fasta > M30785.2.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "J01611.1"       | efetch ‐seq_start  2644    ‐seq_stop 2678    ‐format fasta > J01611.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NC_000964.2"    | efetch ‐seq_start  3913300 ‐seq_stop 3913334 ‐format fasta > NC_000964.2.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NC_000964.3"    | efetch ‐seq_start  182348  ‐seq_stop 182382  ‐format fasta > NC_000964.3.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_010403.2"    | efetch ‐seq_start  1912    ‐seq_stop 1946    ‐format fasta > NM_010403.2.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_005006.6"    | efetch ‐seq_start  59      ‐seq_stop 93      ‐format fasta > NM_005006.6.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_014117.3"    | efetch ‐seq_start  58      ‐seq_stop 92      ‐format fasta > NM_014117.3.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "AF059611.1"     | efetch ‐seq_start  94      ‐seq_stop 128     ‐format fasta > AF059611.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_001079802.2" | efetch ‐seq_start  4538    ‐seq_stop 4572    ‐format fasta > NM_001079802.2.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_000484.4"    | efetch ‐seq_start  70      ‐seq_stop 104     ‐format fasta > NM_000484.4.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "LR131493.1"     | efetch ‐seq_start  505294  ‐seq_stop 505328  ‐format fasta > LR131493.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "LR131481.1"     | efetch ‐seq_start  390177  ‐seq_stop 390211  ‐format fasta > LR131481.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "LR131482.1"     | efetch ‐seq_start  187714  ‐seq_stop 187748  ‐format fasta > LR131482.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "X90566.1"       | efetch ‐seq_start  6       ‐seq_stop 40      ‐format fasta > X90566.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "XM_027373946.1" | efetch ‐seq_start  214     ‐seq_stop 248     ‐format fasta > XM_027373946.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "DQ207752.1"     | efetch ‐seq_start  17      ‐seq_stop 51      ‐format fasta > DQ207752.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_014826.5"    | efetch ‐seq_start  7009    ‐seq_stop 7043    ‐format fasta > NM_014826.5.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_079217.3"    | efetch ‐seq_start  213     ‐seq_stop 247     ‐format fasta > NM_079217.3.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NG_029489.1"    | efetch ‐seq_start  108892  ‐seq_stop 108926  ‐format fasta > NG_029489.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "AK091913.1"     | efetch ‐seq_start  1929    ‐seq_stop 1963    ‐format fasta > AK091913.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "AK126633.1"     | efetch ‐seq_start  3183    ‐seq_stop 3217    ‐format fasta > AK126633.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_000345.4"    | efetch ‐seq_start  182     ‐seq_stop 216     ‐format fasta > NM_000345.4.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NC_000962.3"    | efetch ‐seq_start  4403226 ‐seq_stop 4403260 ‐format fasta > NC_000962.3a.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NC_000962.3"    | efetch ‐seq_start  3023462 ‐seq_stop 3023496 ‐format fasta > NC_000962.3b.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "AY679763.1"     | efetch ‐seq_start  2722    ‐seq_stop 2756    ‐format fasta > AY679763.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "AY371180.1"     | efetch ‐seq_start  761     ‐seq_stop 795     ‐format fasta > AY371180.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_016633.4"    | efetch ‐seq_start  454     ‐seq_stop 488     ‐format fasta > NM_016633.4.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "XM_017024763.1" | efetch ‐seq_start  1038    ‐seq_stop 1072    ‐format fasta > XM_017024763.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_005329.2"    | efetch ‐seq_start  3307    ‐seq_stop 3341    ‐format fasta > NM_005329.2.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_001313893.1" | efetch ‐seq_start  2543    ‐seq_stop 2577    ‐format fasta > NM_001313893.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_198560.3"    | efetch ‐seq_start  4510    ‐seq_stop 4544    ‐format fasta > NM_198560.3.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_012214.3"    | efetch ‐seq_start  2513    ‐seq_stop 2547    ‐format fasta > NM_012214.3.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_001197026.2" | efetch ‐seq_start  6823    ‐seq_stop 6857    ‐format fasta > NM_001197026.2.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_000551.4"    | efetch ‐seq_start  806     ‐seq_stop 840     ‐format fasta > NM_000551.4.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_006870.4"    | efetch ‐seq_start  238     ‐seq_stop 272     ‐format fasta > NM_006870.4.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_001977.4"    | efetch ‐seq_start  3082    ‐seq_stop 3116    ‐format fasta > NM_001977.4.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_001080462.3" | efetch ‐seq_start  600     ‐seq_stop 634     ‐format fasta > NM_001080462.3.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_001082968.2" | efetch ‐seq_start  359     ‐seq_stop 393     ‐format fasta > NM_001082968.2.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_001025573.2" | efetch ‐seq_start  954     ‐seq_stop 988     ‐format fasta > NM_001025573.2.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_178629.6"    | efetch ‐seq_start  2143    ‐seq_stop 2177    ‐format fasta > NM_178629.6.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_173737.2"    | efetch ‐seq_start  133     ‐seq_stop 167     ‐format fasta > NM_173737.2.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_001081436.2" | efetch ‐seq_start  1060    ‐seq_stop 1094    ‐format fasta > NM_001081436.2.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "AK134743.1"     | efetch ‐seq_start  818     ‐seq_stop 852     ‐format fasta > AK134743.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_173505.4"    | efetch ‐seq_start  1945    ‐seq_stop 1979    ‐format fasta > NM_173505.4.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_183170.2"    | efetch ‐seq_start  162     ‐seq_stop 196     ‐format fasta > NM_183170.2.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_023158.7"    | efetch ‐seq_start  1342    ‐seq_stop 1376    ‐format fasta > NM_023158.7.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_011807.3"    | efetch ‐seq_start  2320    ‐seq_stop 2354    ‐format fasta > NM_011807.3.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_001364.3"    | efetch ‐seq_start  4669    ‐seq_stop 4703    ‐format fasta > NM_001364.3.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_010118.3"    | efetch ‐seq_start  1238    ‐seq_stop 1272    ‐format fasta > NM_010118.3.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NR_028406.2"    | efetch ‐seq_start  469     ‐seq_stop 503     ‐format fasta > NR_028406.2.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_019994.5"    | efetch ‐seq_start  5172    ‐seq_stop 5206    ‐format fasta > NM_019994.5.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_001003719.2" | efetch ‐seq_start  710     ‐seq_stop 744     ‐format fasta > NM_001003719.2.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_008184.3"    | efetch ‐seq_start  1084    ‐seq_stop 1118    ‐format fasta > NM_008184.3.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_133994.3"    | efetch ‐seq_start  955     ‐seq_stop 989     ‐format fasta > NM_133994.3.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_013755.4"    | efetch ‐seq_start  473     ‐seq_stop 507     ‐format fasta > NM_013755.4.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_004130.4"    | efetch ‐seq_start  462     ‐seq_stop 496     ‐format fasta > NM_004130.4a.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_004130.4"    | efetch ‐seq_start  1275    ‐seq_stop 1309    ‐format fasta > NM_004130.4b.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_201531.4"    | efetch ‐seq_start  3177    ‐seq_stop 3211    ‐format fasta > NM_201531.4a.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_201531.4"    | efetch ‐seq_start  4720    ‐seq_stop 4754    ‐format fasta > NM_201531.4b.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_013587.3"    | efetch ‐seq_start  2272    ‐seq_stop 2306    ‐format fasta > NM_013587.3.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_173199.3"    | efetch ‐seq_start  387     ‐seq_stop 421     ‐format fasta > NM_173199.3.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_016467.5"    | efetch ‐seq_start  894     ‐seq_stop 928     ‐format fasta > NM_016467.5.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_001101479.1" | efetch ‐seq_start  1151    ‐seq_stop 1185    ‐format fasta > NM_001101479.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_144828.2"    | efetch ‐seq_start  573     ‐seq_stop 607     ‐format fasta > NM_144828.2.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_024854.5"    | efetch ‐seq_start  938     ‐seq_stop 972     ‐format fasta > NM_024854.5.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_021202.3"    | efetch ‐seq_start  2043    ‐seq_stop 2077    ‐format fasta > NM_021202.3.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_019863.2"    | efetch ‐seq_start  8       ‐seq_stop 42      ‐format fasta > NM_019863.2.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_020139.4"    | efetch ‐seq_start  2276    ‐seq_stop 2310    ‐format fasta > NM_020139.4.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_002628.4"    | efetch ‐seq_start  750     ‐seq_stop 784     ‐format fasta > NM_002628.4.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_007824.3"    | efetch ‐seq_start  3086    ‐seq_stop 3110    ‐format fasta > NM_007824.3.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_145005.6"    | efetch ‐seq_start  104     ‐seq_stop 138     ‐format fasta > NM_145005.6.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NW_001915125.1" | efetch ‐seq_start  2650    ‐seq_stop 2684    ‐format fasta > NW_001915125.1a.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NW_001915125.1" | efetch ‐seq_start  3355    ‐seq_stop 3382    ‐format fasta > NW_001915125.1b.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "NM_012334.3"    | efetch ‐seq_start  4649    ‐seq_stop 4683    ‐format fasta > NM_012334.3.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "XM_011511385.3" | efetch ‐seq_start  614     ‐seq_stop 648     ‐format fasta > XM_011511385.3.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "MN339453.1"     | efetch ‐seq_start  2961    ‐seq_stop 2995    ‐format fasta > MN339453.1.fa 
esearch ‐db nuccore ‐query "MN339467.1"     | efetch ‐seq_start  1869    ‐seq_stop 1903    ‐format fasta > MN339467.1.fa 

 


