
Text S2: Accuracy Estimate of RBSfinder on the B. pseudomallei genome 
 

Previous studies have shown that the RBS motif in Bp is the same as the default consensus 
“AGGAG” used in the RBSfinder program [1‐2]. To evaluate the accuracy of RBSfinder on the Bp 
genome, we compared the number of RBSs found at the start sites of previously‐identified Bp 
K96243 genes [3] with the number of RBSs detected in a randomized DNA sequence with 
similar GC‐content. The frequency of RBSs found in the random sequence was used as the 
background false positive rate.  
 
Let RBS (real) represent the frequency of finding RBSs in a real sequence, and let RBS (random) 
represent the same quantity for a random sequence, then: 
 

k=     RBS (real) – RBS (random) X 100 
    RBS (real) 
 

where k  100% means that all (or almost all) predictions of RBSs are correct. The value k can 
be considered an estimate of specificity [4]. Sensitivity was estimated as the percentage of 
genes for which a RBS was predicted. 
 
Sensitivity and Specificity of RBSfinder for Bp K96243 genome 

 
 
These sensitivity and specificity values are highly comparable to similar values reported for E. 
coli (63% specificity and 66% sensitivity, [4]). This result indicates that the RBSfinder program 
can be applied to identify true RBSs in the Bp genome for the novel predicted genes. 

  Specificity  Sensitivity 

CHR1  72.4%  66% 

CHR2  77.7%  70% 
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