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Таблица 1. Потенциальные области использования модулей JetGene



	Области использования
	Ссылки

	Модули, характерные для “CDS data”

	AminoAcid Position

	Применение правила “N-конца” для последовательностей целевых генов
	[1]

	Анализ и конструирование сигнальных пептидов
	[2, 3]

	Codon Position

	Оценка возможных комбинаций триплетов, расположенных непосредственно

перед старт-кодоном
	

[4]

	Codon Usage

	Конструирование целевой последовательности с кодонным составом, похожим

на кодонный состав генома хозяина
	

[5]

	Модули, характерные для “CDS data”, “cDNA data”, “5'-UTR data”, “3'-UTR data”





	CDS/cDNA/5'-UTR/3'-UTR Length

	Выявление корреляции между длиной 5'-UTR и эффективностью трансляции

мРНК
	

[6]

	Выявление корреляции между длиной 5'-UTR и нагрузкой транскриптов

рибосомами у растений
	

[7, 8]

	CpG-Island in CDS/cDNA/5'-UTR/3'-UTR

	Выявление различий в метилировании CpG-богатых последовательностей
	[9]

	GC-Content in CDS/cDNA/5'-UTR/3'-UTR

	Анализ использования кодонов и распределения динуклеотидов GC в CDS
	[10]

	Nucleotide by position in CDS/cDNA/5'-UTR/3'-UTR

	Изучение корреляции между высококонсервативными позициями в окружение

стартового кодона и уровнем белка
	

[11]

	Выявление важности С+5 для эффективности трансляции
	[11, 12]

	Роль позиций -5 до -1 стартового кодона в эффективности трансляции
	[13]

	Nucleotide A/C/G/T in CDS/cDNA/5'-UTR/3'-UTR

	Выявление корреляции между композицией моно-/ди-нуклеотидов в 5'-UTR и

нагрузкой транскриптов рибосомами у растений
	

[7]

	Gene Names

	Вспомогательный модуль
	

	Transcript Names

	Вспомогательный модуль
	

	Chromosome

	Вспомогательный модуль
	

	Strain

	Изучение корреляции между длиной генов и их локализацией на

прямой/обратной цепи
	

[14]

	Motifs

	Выявление мотивов внутри регуляторных последовательностей и определение

их функционального значения при конструировании синтетических регуляторных последовательностей
	



[15]

	Влияние мотивов TAGGGTTT и AAAACCCT и изучение их  вклада в

трансляционную эффективность
	

[16]
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