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ID Entry	name organism full	name oglcnacscore oglcnac	sites phosphorylation	sites PMIDS sequence intracellular extracellular cytosol nucleus mitochndrion

0

Q9NYV4 CDK12_HUMAN Homo
sapiens

Cyclin-
dependent
kinase	12

48.108235 S349;T592;S593;S596;S597;S601;S
608;T1363;T1447;T1448;S1452;S14
53;T1463;S1466

T57;T73;S236;S249;S265;S274;S27
6;S301;S303;S310;S312;S318;S323;
S325;S332;S333;S334;S338;S341;S
343;S345;S383;S385;S400;S420;S4
23;T514;S614;S644;S681;S685;T69
2;S889;T893;S1053;S1083;T1244;T
1246

38665916;33214551;30379171;393
02247;39531497;39534244;352540
53;28314751;31492838;22661428;2
7114449;40307207;20068230;3062
0550;32119511;21740066;3401994
8;29237092;35132862;34846842;37
217939;29249144;37340703;35289
036;30059200;20305658;35138101;
31637018;29351928;36240223

MPNSERHGGKKDGSGGASGTLQPS
SGGGSSNSRERHRLVSKHKRHKSK
HSKDMGLVTPEAASLGTVIKPLVEY
DDISSDSDTFSDDMAFKLDRRENDE
RRGSDRSDRLHKHRHHQHRRSRDL
LKAKQTEKEKSQEVSSKSGSMKDRI
SGSSKRSNEETDDYGKAQVAKSSSK
ESRSSKLHKEKTRKERELKSGHKDR
SKSHRKRETPKSYKTVDSPKRRSRSP
HRKWSDSSKQDDSPSGASYGQDYD
LSPSRSHTSSNYDSYKKSPGSTSRRQ
SVSPPYKEPSAYQSSTRSPSPYSRRQ
RSVSPYSRRRSSSYERSGSYSGRSPS
PYGRRRSSSPFLSKRSLSRSPLPSRK
SMKSRSRSPAYSRHSSSHSKKKRSS
SRSRHSSISPVRLPLNSSLGAELSRK
KKERAAAAAAAKMDGKESKGSPVFL
PRKENSSVEAKDSGLESKKLPRSVK
LEKSAPDTELVNVTHLNTEVKNSSD
TGKVKLDENSEKHLVKDLKAQGTRD
SKPIALKEEIVTPKETETSEKETPPPL
PTIASPPPPLPTTTPPPQTPPLPPLPPI
PALPQQPPLPPSQPAFSQVPASSTST
LPPSTHSKTSAVSSQANSQPPVQVS
VKTQVSVTAAIPHLKTSTLPPLPLPPL
LPGDDDMDSPKETLPSKPVKKEKEQ
RTRHLLTDLPLPPELPGGDLSPPDSP
EPKAITPPQQPYKKRPKICCPRYGER
RQTESDWGKRCVDKFDIIGIIGEGTY
GQVYKAKDKDTGELVALKKVRLDNE
KEGFPITAIREIKILRQLIHRSVVNMK
EIVTDKQDALDFKKDKGAFYLVFEY
MDHDLMGLLESGLVHFSEDHIKSF
MKQLMEGLEYCHKKNFLHRDIKCS
NILLNNSGQIKLADFGLARLYNSEES
RPYTNKVITLWYRPPELLLGEERYTP
AIDVWSCGCILGELFTKKPIFQANLE
LAQLELISRLCGSPCPAVWPDVIKLP
YFNTMKPKKQYRRRLREEFSFIPSAA
LDLLDHMLTLDPSKRCTAEQTLQSD
FLKDVELSKMAPPDLPHWQDCHEL
WSKKRRRQRQSGVVVEEPPPSKTSR
KETTSGTSTEPVKNSSPAPPQPAPGK
VESGAGDAIGLADITQQLNQSELAVL
LNLLQSQTDLSIPQMAQLLNIHSNP
EMQQQLEALNQSISALTEATSQQQD
SETMAPEESLKEAPSAPVILPSAEQT
TLEASSTPADMQNILAVLLSQLMKT
QEPAGSLEENNSDKNSGPQGPRRTP
TMPQEEAAACPPHILPPEKRPPEPPG
PPPPPPPPPLVEGDLSSAPQELNPAV
TAALLQLLSQPEAEPPGHLPHEHQA
LRPMEYSTRPRPNRTYGNTDGPETG
FSAIDTDERNSGPALTESLVQTLVKN
RTFSGSLSHLGESSSYQGTGSVQFP
GDQDLRFARVPLALHPVVGQPFLKA
EGSSNSVVHAETKLQNYGELGPGTT
GASSSGAGLHWGGPTQSSAYGKLYR
GPTRVPPRGGRGRGVPY

True False False 4.624 False


