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Direct GO Count (BP) [augustus_aaseq_F3]
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‘oxidation-reduction Process - ] | : : : : : : : : : :
transmembrane transport f f H H | | | | | | | |
reguiaton of ranscrption by RNA polymerase

ic process | =] ; ; ; i i i i i i : : : : : :

carbohydrate melabollc process | ) :
roteolysis | ] i i i i i i i i i : : : : : :
regulation of transcription, DNA-lempIaled e ; ; | | | | | : i | | i i i |
protein phosphorylation{ I | | | | | | | | | | | | | | | |
methylation { === | | | | | | | | | | | | | | | |
phosphorylation | B2 : : : : : : : : : : : : : : : :

transiation =1 i
A repair : : : : : : : : : : : : : i i i

nucleoside me(abalm process :
RNA iester bond hydrolysi = i i i i i i i i i i H H H H H H

anseripton, DNAemplated | E1
nse to stress | =2 : : : : : : : : : : : : : : : :
biosynthetic process

NA duplex unwinding : : : : : : : : : : : : : : : :
A recombinalion : : : : : : : : : : : : : : : :
lipid metabolic process H H H H H H H H H H H H H H H H
cellular oxidant detoxification : : : : : : : : : : : : : : : :
roton raneport : : : : : : : : : : : : : : : :
nucleic acid phosphodiester bond hydrolysis 1 H H H H H H ' ' ' ' i i i i i i
lipid catabolic process : : : : : : : : : : : i i i i i
telomere maintenance : : : : : : : : : : : : : : : :

replication

cell redox homeostasis
metal ion transport
cell division

amino acid transport

rotein folding
ubiquitin-dependent protein catabolic process : : : : : : : : : : : : : : : :
phosphorelay signal ransduction system ; ; ; ; : ' ' ' ' ' : : : : : :
n transport chain ; ; ; ; ; ; ; ; ; ; ; ; ; ; ; ;
vesicle- medla!ed transport : : : : ; ; ; ; ; ; : : : : : :
fegration : : : : : : : : : : : : : : : :
iarbogjic a0 cyclo ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! !
ATP hydrolysis coupled cation transmembrane transport : : : : : ' ' ' ' ' : : : : : :
el ransduction ; ; ; ; ; : : : ; ; ; : : : :
bohydrate transport ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! !
signal transduction by pvoteln phosphorylation{ ; ; ; ; ; : : : : : : ; ; ; ; ;
hosphorylation| | | | | | | | | | | : : : : : :
collar amino acid metabale process : : : : : ; ; ; ; ; ; : : : : :
cellulose catabollc process | | | | | | | | | | | | | | | |
processing : : : : : : : : : : : : : : : :
RNA processing H H H H H H H H H H H H H H H i
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zinc ion binding
'ATP binding
RNA I factor activity, seq pecific DNA binding
DNA binding
oxidoreductase activity
nucleic acid binding
‘metal ion binding
catalytic activity
transmembrane "ansporler activity
rolase activiy
me binding
flavin adenine dlnucleonde binding]
n binding
hycrolase activty, hycolyzing O-glycosyl compounds
oxidoreductase activty, acting on paired donors, with ncorporation or reducion of molecl..
indin
protein dimerization actviy’
oxygenase activity
transferase activity
binding
methyltransferase activity
ructural constituent of ribosome
oxidoreductase actvity, acting on GH-OH group of donors
pyridoxal phosphate binding]
protein kinase activity

D binding H H H H H H H H H H H H H H H H H
DNA-binding transcription factor activity H H H H H H H H H H H H H H H H H
lyase activity :
ivi i i i i i i i i i i i H H H H H H
ATPase activity, coupled to transmembrane movement of substances :
protein serine/threonine kinase activity ! ! ! ! : : : : : : : ! ! ! ! ! !
ranslation iniition factor actvity ;
binding : : : : : : : : : : : : : : : : :
Kinase activity 1 B3 :
NADP binding : : : : : : : : : : : : : : : : :
oxidoreductase activity, acting on the aldehyde or oxo group of donors, NAD or NADP ! ! ! ! : : : : : : : : : : : : :
helicase activity : : : : : : : : : : : : : : : : :
magnesium ion binding ' ' ' ' ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! !
RNA-DNA hybrid ribonuclease activity : : : : ! ! ! ! ! ! ! : : : : : :
serine-type endopeptidase actty ! ! ! ! ! ! ! ! ; ! ! ! ! ! ! ! !
N,N-dimethylaniline moncoxygenase acnvuy ; ; ; ! ! : : : : : : : : : : : :
coenzyme binding | | | | | | | | | | | | | | | |
transferasa actiy, transforring glyoosy! groups ; ; ; ; ; ; H H ; H H i i i i i :
ium ion binding | | | | | | | | | | | | | | | | |
hyerolase activity, acting on carbon-itragen (but hot peptde) bonds ; ; ; ; ; ; ; H ; H H i i i i : :
ligase activity ! ! ! : : : : : : : : ! ! ! ! ! !
copper ion binding : : : : : : : : : : : : : : : : :
transferase actvy, ransferring acyl roups ofher than amino-acyl groups : :

ers

Direct GO Count (CC) [augustus_aaseq_F3]
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integral component of membrane 1 :
s - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - : :
cytoplasm { ——— | ! ! ! ! ! ! ; ; : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
intracellular { =1 | ; ; i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i : : : : :
ribosome { C——1 : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
mitochondrion{ == | ; ; ; ; ; ; ; ; i i i i i i i i i i i i i i i i i i : : : : : : :
extracellular region { =1
endoplasmic reticulum membrane { =3 : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
rembrane | =1 i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i
cell 16 i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i
mitochondrial inner membrane {1 | : : : : ;
viral nucleocapsid 1 &1 H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H
eolus { O
plasma membrane 181 : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
Golgi apparatus 1 0
endoplasmic reticulum 0 : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
mediator complex {0 ; ; ; ; ; ; ; ; ; i i i i i i i i i i i i i i i i i : : : : : : :
microtubule | & | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | |
mitochondrial matrix { @ i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i
olgi membrane 10| : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
small-subunit processome 8 : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
cell wall 10 ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! ! !
proteasome storage granule @ | : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
nuclear chromatin 10 i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i
eukaryotic 48S preinitiation complex 10 H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H
eukaryotic 43S preinitiation complex { 0
nuclear periphery {0 | i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i
mitochondrial intermembrane space 1 0
actin cortical patch 10 | : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
proteasome compiex | 1
mitochondrial autor membrane {0 | : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
fungal-type vacuole membrane{ 0
preribosome, large subunit precursor 11| : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
idearporedd | i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i i
cytoplasmic stress gram {1 | : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
1080 complex : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
inesin complex : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
proteasame requiatory partcle, bass subomplex : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
DNA-directed RNA polymerase i complex : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
cytosolic small ribosomal subunit : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
p"s""'HNA release spliceosomal complex | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | | |
protein complex H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H H | | | | | | | | | | | |
5 tri-snRNP compl : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
transcription factor TFIID complex : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
mitochondrial nucleoid : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
roxisome : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
others : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : : :
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Direct GO Count (BP) [augustus_aaseq_BLAST2GO]

o

oxidation-reduction process
transmembrane transport
of transcription by RNA poly I
metabolic process
carbohydrate metabolic process
proteolysis
regulation of transcription, DNA-templated
protein phosphorylation-
methylation
phosphorylation
translation
RNA phosphodiester bond hydrolysis, endonucleolytic
DNA repair
nucleoside metabolic process
RNA-dependent DNA biosynthetic process
transcription, DNA-templated
response to stress
DNA duplex unwinding
biosynthetic process
nucleic acid phosphodiester bond hydrolysis
DNA recombination
cellular oxidant detoxification
translational initiation
lipid metabolic process
protein transport
DNA integration
signal transduction
intracellular protein transport
telomere maintenance
cell division
eisosome assembly
carbohydrate transport
electron transport chain
lipid catabolic process
DNA replication
phosphorelay signal transduction system
cell redox homeostasis
metal ion transport
vesicle-mediated transport
amino acid transport
protein folding
ubiquitin-dependent protein catabolic process-
ATP hydrolysis coupled cation transmembrane transport
tricarboxylic acid cycle
signal transduction by protein phosphorylationq
rRNA processing
nucleotide-excision repair
RNA processing
cellulose catabolic process
others
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Direct GO Count (MF) [augustus_aaseq_BLAST2GO]
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zinc ion binding
ATP binding
RNA polymerase Il transcription factor activity, sequence-specific D...
DNA binding
oxidoreductase activity
nucleic acid binding
metal ion binding
catalytic activity
hydrolase activity
transmembrane transporter activity
heme binding
rotein dimerization activity
flavin adenine dinucleotide binding
iron ion binding
oxidoreductase activity, acting on paired donors, with incorporation ...
hydrolase activity, hydrolyzing O-glycosyl compounds
RNA binding
monooxygenase activity
methyltransferase activity-
transferase activity
GTP binding
structural constituent of ribosome1
oxidoreductase activity, acting on CH-OH group of donors
pyridoxal phosphate binding
protein kinase activity
FAD binding
DNA-binding transcription factor activity
lyase activity:
kinase activity
protein serine/threonine kinase activity
RNA-directed DNA polymerase activity
GTPase activity
RNA-DNA hybrid ribonuclease activity
ATPase activity, coupled to transmembrane movement of substances|
NADP binding
translation initiation factor activit;
N-acetyltransferase activity
FMN binding
helicase activity-
magnesium ion binding
ligase activity:
oxidoreductase activity, acting on the aldehyde or oxo group of donor...
NAD bin
N,N-dimethylaniline monooxygenase activity:
serine-type endopeptidase activity
coenzyme binding
transferase activity, transferring glycosyl groups:
calcium ion binding
hydrolase activity, acting on carbon-nitrogen (but not peptide) borr‘mls
others




Direct GO Count (CC) [augustus_aaseq_BLAST2GO]
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