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Frequently used features are indicated in red boxes. In general, you can describe standard annotation with them. 
"*" shows often used feature
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* assembly_gap ◎ ◎ 3 ◎ mandatory
C_region ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○ available

* CDS ○ ○ ○ ○ 2 ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ 2 2 ○ 2 ○ ○ ○ not available
centromere ○ ○ ○ 1 foot note 1)
D-loop ○ ○ 1 ○ ○ 2 foot note 2)
D_segment ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ 3 foot note 3)

* exon ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○
gap ◎ ○ ○

* intron ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○
J_segment ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○

* mat_peptide ○ ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○
misc_binding ◎ ○ ○ ○ 1 ○ ○
misc_difference ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○

* misc_feature ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○
* misc_RNA ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○
misc_structure ○ ○ ○ 1 ○ ○

* mobile_element ○ ○ 1 ○ ◎ ○ ○ ○
modified_base ○ ○ ○ 1 ○ ○ ◎ ○
mRNA ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○

* ncRNA ○ ○ ○ 1 ○ ○ ◎ ○ ○ ○ ○ ○ ○
operon ○ ○ ○ ○ ○ ◎ ○ ○
oriT ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○
precursor_RNA ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○
primer_bind ○ ○ 1 ○ ○ ○

* propeptide ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○
protein_bind ◎ ○ ○ 1 ○ ○ ○

* regulatory ○ ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○ ◎
* repeat_region ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○
rep_origin ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○

* rRNA ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○
* sig_peptide ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○
* stem_loop ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○
telomere ○ ○ ○ ○ ○

* tmRNA ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○
transit_peptide ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○

* tRNA ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○
unsure ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○
V_region ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○
V_segment ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○

* variation ○ ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○
* 3'UTR ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○
* 5'UTR ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○

1) To use gene_synonym, either gene or locus_tag is required for the same feature. 
2) exception must be used with translation. translation must be used with exception. 

exception, pseudo and pseudogene cannot be used at the same time.
3) linkage_evidence is mandatory, when value of gap_type is "within scaffold" or "repeat within scaffold".
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Feature/Qualifier Usage Matrix: Alphabetical Order
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Frequently used features are indicated in red boxes. In general, you can describe standard annotation with them. 
"*" shows often used feature
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Frequently used features (In general, you can describe standard annotation with them.）
* CDS ○ ○ ○ ○ 2 ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ 2 2 ○ 2 ○ ○ ○ ◎ mandatory
* rRNA ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○ available
* tRNA ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○ not available
* ncRNA ○ ○ ○ 1 ○ ○ ◎ ○ ○ ○ ○ ○ ○ 1 foot note 1)
* tmRNA ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○ 2 foot note 2)
* mobile_element ○ ○ 1 ○ ◎ ○ ○ ○ 3 foot note 3)
* repeat_region ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○
* variation ○ ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○
* misc_feature ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○
* misc_RNA ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○
transcripts
* exon ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○
* intron ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○
* 3'UTR ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○
* 5'UTR ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○

mRNA ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○
modified_base ○ ○ ○ 1 ○ ○ ◎ ○
precursor_RNA ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○

peptides
* mat_peptide ○ ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○
* propeptide ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○
* sig_peptide ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○

transit_peptide ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○
related to transcription, translation or other regulation

operon ○ ○ ○ ○ ○ ◎ ○ ○
* regulatory ○ ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○ ○ ◎
related to replication, or recombination

centromere ○ ○ ○
telomere ○ ○ ○ ○ ○
D-loop ○ ○ 1 ○ ○
rep_origin ○ ○ ○ ○ 1 ○ ○
oriT ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○ ○

structure
protein_bind ◎ ○ ○ 1 ○ ○ ○
misc_binding ◎ ○ ○ ○ 1 ○ ○
misc_structure ○ ○ ○ 1 ○ ○

* stem_loop ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○
related to immune system, for Ig or TCRbeta gene

C_region ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○
V_region ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○
D_segment ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○
J_segment ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○
V_segment ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○ ○

genome mapping, landmark, quality
primer_bind ○ ○ 1 ○ ○ ○
misc_difference ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○ ○
unsure ○ ○ ○ 1 ○ ○ ○

* assembly_gap ◎ ◎ 3
gap ◎ ○ ○

1) To use gene_synonym, either gene or locus_tag is required for the same feature. 
2) exception must be used with translation. translation must be used with exception. 

exception, pseudo and pseudogene cannot be used at the same time.
3) linkage_evidence is mandatory, when value of gap_type is "within scaffold" or "repeat within scaffold".
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Feature/Qualifier Usage Matrix: Classified Order


