IDENTIFICATION

Species: Chenopodium quinoa
Locus: AUR62004157

Gene Model: AUR62004157
Description: CQEXPB-07
Family: Beta Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cquinoa_v1 0
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T05764

EXTERNAL RESOURCES
https://www.cbrc.kaust.edu.sa/chenopodiumdb/
http://quinoa.kazusa.or.jp/index.html
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GENE STRUCTURE
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DOMAIN ARCHITECTURE
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Superfanilies -

DPBB_R1pA_EXP_N-like superfamily

List of domain hits o

Name Accession Description Interval  E-value
[+] DPBE_EXPB_N cd22275 N-terminal double-psi beta-barrel fold domain of the bet P subfamily; Bet: s 45-166 1.55e-73
[+] PLN0O0183 super family cl33423 expansin-A; Provisional 8-268 841e-27

SEQUENCES
Peptide
>CqEXPB-07

MALPSHYRFSLVFVLNFALLFNSCLCFNPKLLNVSKYYHDSYSNWSPAGATWYGSPD
GAGSDGGACGYTNTVDKPPYSGMVTAAGSSLYNFGDGCGVCYEVKCTENEACSGK
PVTVTITDECPDCPSDEPHFDLSGTAFGAMAKPGQAEKLRDAGVLHIQHQKVKCNYP
GVTVEVRVDPGSNPYYFASTIEYTDGLGIESVKLKQQSGEWIPLKQSWGAVWEVNA
DNGLHPPLSLELIEAQSGDTLTLNNVIPRGWNPGQTYRSHVNFNN*

CDS (coding sequence)
>CqEXPB-07

ATGGCTCTTCCTTCTCATTACCGCTTTTCTTTAGTGTTTGTTTTGAATTTTGCTCTTC
TTTTTAATAGTTGTCTTTGTTTCAACCCTAAACTTTTGAATGTGTCCAAATATTACC
ATGACTCTTATTCCAATTGGTCCCCTGCTGGTGCTACTTGGTATGGAAGTCCTGAT
GGCGCCGGAAGCGATGGTGGAGCGTGTGGATATACGAATACGGTGGATAAACCT
CCGTATTCTGGCATGGTTACAGCAGCTGGATCCTCATTATATAATTTTGGTGACGG
ATGTGGAGTTTGCTACGAGGTAAAATGTACGGAAAATGAAGCATGTTCGGGAAA
ACCAGTGACAGTGACGATAACAGATGAATGCCCAGATTGCCCTTCGGACGAACCT
CATTTCGATTTGAGTGGAACAGCTTTTGGAGCCATGGCTAAGCCTGGCCAAGCTG
AAAAACTACGTGATGCTGGTGTTCTTCACATCCAACACCAAAAGGTAAAATGCAA
CTATCCGGGAGTAACCGTGGAAGTAAGAGTGGATCCGGGTTCGAACCCGTACTAC
TTTGCATCAACAATCGAGTATACTGATGGTTTAGGAATTGAAAGTGTGAAATTAA
AGCAACAATCAGGTGAATGGATCCCCTTAAAACAATCATGGGGTGCAGTTTGGG
AGGTCAATGCAGATAATGGTCTTCATCCTCCTTTGTCTTTGGAATTAATTGAAGCT
CAATCTGGAGACACCCTTACCTTAAATAATGTCATCCCTAGGGGCTGGAACCCGG
GCCAAACCTATCGCTCTCATGTTAATTTCAATAACTAA

Nucleotide
>CgEXPB-07

ATCACAAAGTTAAGTACTAAATTGTTCATCTTATACTTATTAAATAGCTAAGTAAT
TAATTAAACTCATCATAATAAATTAATAATGGCTCTTCCTTCTCATTACCGCTTTT
CTTTAGTGTTTGTTTTGAATTTTGCTCTTCTTTTTAATAGTTGTCTTTGTTTCAACCC



TAAACTTTTGAATGTGTCCAAATATTACCATGACTCTTATTCCAATTGGTCCCCTG
CTGGTGCTACTTGGTATGGAAGTCCTGATGGCGCCGGAAGCGATGGTACATTTTT
TTTTACTCCTTTTATGGTTCACCATATTCTTTTATTTAATACAGGTTGTCTAACATG
TAACCGACCTTTATGAGATAAATAATAAGACGTATAATTTTTATTTTAGTTACAAA
CTTGTTTAGATTGTTTCGAGGAAAATGCCTAATTCATCAAATTAAATTAATCTTAG
ACTAAAATAAAACAGATTGATTATTATTGTATTAATAACTATATTATTATGTATAT
ATGTACGTAGGTGGAGCGTGTGGATATACGAATACGGTGGATAAACCTCCGTATT
CTGGCATGGTTACAGCAGCTGGATCCTCATTATATAATTTTGGTGACGGATGTGG
AGTTTGCTACGAGGTTAGTATAACATTGTTTAAACGTAACTTCTTGATGATTTTAT
TTATACAAACATGTCGAGTTTAGTTATTTGATTGTAAATTTGAACTACAAGAATCC
GTGTTTTTATTGACCCCTTAAAAAAAACCAGTGGATAAATAAATTAAATGTACCA
CCCATGTTGACTATATGTGTTTGTATATAAGAAAATTGATGGTATACAAATTGTAT
TTATTTATTTTTTTTGGGTTGACCTAGGTAAAATGTACGGAAAATGAAGCATGTTC
GGGAAAACCAGTGACAGTGACGATAACAGATGAATGCCCAGATTGCCCTTCGGA
CGAACCTCATTTCGATTTGAGTGGAACAGCTTTTGGAGCCATGGCTAAGCCTGGC
CAAGCTGAAAAACTACGTGATGCTGGTGTTCTTCACATCCAACACCAAAAGTAAG
AAACTACGACGAGTAATTAATTCAATCATGTCACTTTTTGAAAGATTTTCTATACA
ACGATTGCATAACATACCACATAAGTTGTACAACCATTTCACGACCCCAAAGAAT
CTAAGACTTTGACTCTTTGAGAGGTTGCGGAACCAATTTAACAGAATAATAATTT
TTTTTTGCACCTAACTAAGTAATTAAATTATTAAATATAAATAGATATGGTATATC
GTATATAATTATATAGAATTAAATGATTAATTTAGTTTTGAAAATATAATTGGTGC
AGGGTAAAATGCAACTATCCGGGAGTAACCGTGGAAGTAAGAGTGGATCCGGGT
TCGAACCCGTACTACTTTGCATCAACAATCGAGTATACTGATGGTTTAGGAATTG
AAAGTGTGAAATTAAAGCAACAATCAGGTGAATGGATCCCCTTAAAACAATCAT
GGGGTGCAGTTTGGGAGGTCAATGCAGATAATGGTCTTCATCCTCCTTTGTCTTTG
GAATTAATTGAAGCTCAATCTGGAGACACCCTTACCTTAAATAATGTCATCCCTA
GGGGCTGGAACCCGGGCCAAACCTATCGCTCTCATGTTAATTTCAATAACTAATT
TAATACTCCGTATAATCATACGTGTGTTTATGATTTTCCGAAAATTATAAATTAGG
ATGATGCAGCCCCGATATATATAAGAGGTGGCTTATATAGTGGTGTGTGTATTGT
ATGTTGGTTGGATGTAGGTTGTGGAATGGAAATTGTTCCCACCATCCCCTATAAT
GTTGAATCTATCTAAATATAATGTAAACTTTTACTTTTGTGTACACATTTATATTTT
GAAAGTGTGGTCACTAGTCACACTACTTTACTTTGAATATCATTTAT




