
IDENTIFICATION 

Species: Chenopodium quinoa 

Locus: AUR62001776 

Gene Model: AUR62001776 

Description: CqEXPA-36 

Family: Alpha 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 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>CqEXPA-36 

MAMFSNIINIISVIALWVSLTLVDARIPGNYQGGSWQTAHATFYGGADASGTMGGAC

GYGNLYSQGYGVNTAALSTALFNNGLSCGACFEIKCADDPSWCHPGSPSILVTATNF

CPPNFAQASDNGGWCNPPRPHFDLAMPMFLKLAQYRAGIVPVSYRRVPCRKRGGIRF

TINGFRYFNLVLITNVAGAGDIVRTYVKGSRTNWMPMSRNWGQNWQSNSVLVGQS

LSFRVVASDRRSSTSWNIAPAHWQFGQTFTGKNFRV* 

CDS (coding sequence) 

>CqEXPA-36 

ATGGCAATGTTTAGTAACATTATTAACATAATTTCAGTAATTGCATTATGGGTTTC

ATTAACGTTGGTTGATGCTAGAATTCCTGGAAATTACCAAGGTGGCTCTTGGCAA

ACTGCTCATGCTACTTTCTATGGTGGTGCTGATGCTTCTGGCACCATGGGGGGAG

CATGTGGTTATGGGAACTTGTATAGCCAAGGTTACGGTGTGAACACAGCAGCACT

AAGCACAGCGTTGTTCAACAACGGTCTCAGTTGCGGAGCCTGCTTTGAAATCAAG

TGCGCCGATGACCCTAGCTGGTGCCACCCCGGAAGCCCATCTATCCTCGTCACTG

CTACTAATTTCTGCCCGCCTAACTTCGCCCAAGCTAGCGACAACGGTGGCTGGTG

TAACCCTCCTCGCCCTCACTTTGACCTCGCTATGCCCATGTTCCTTAAGCTGGCTC

AATACCGCGCCGGCATTGTTCCTGTCTCTTACCGCAGGGTACCATGCCGTAAGCG

TGGAGGAATCAGGTTCACTATTAACGGGTTCCGTTACTTCAACTTGGTTTTGATCA

CCAATGTTGCTGGTGCAGGGGATATTGTGAGGACTTATGTTAAAGGATCAAGGAC

TAACTGGATGCCAATGAGCCGTAACTGGGGTCAAAACTGGCAATCGAACTCGGTT

TTGGTTGGACAGTCACTCTCCTTTAGGGTTGTAGCCAGTGACAGGAGATCTTCCA

CTTCTTGGAACATTGCTCCCGCTCATTGGCAATTTGGGCAAACTTTTACCGGCAAA

AATTTCAGGGTTTAA 

Nucleotide 

>CqEXPA-36 

AAAAACAAAACGAGTGGGAGAAAGAAAGAAAAATGGCAATGTTTAGTAACATTA

TTAACATAATTTCAGTAATTGCATTATGGGTTTCATTAACGTTGGTTGATGCTAGA

ATTCCTGGAAATTACCAAGGTGGCTCTTGGCAAACTGCTCATGCTACTTTCTATGG

TGGTGCTGATGCTTCTGGCACCATGGGTATGTTCGTCTTTTCCTCCCCCCATTTTCT

AACTATACCTTAACAATGTGATTAGTAACAAACTTAACCATAATGTACCTCCTTA



AACATGCTTAACTTTTTAAAATAGTTACCCACTTTTTCTAATCCAAAATGTGGGTG

CCCTCAAGGGCATTTTAGTCATTTTTAAAAATACCAAAAATACCCTTTTGTAATAA

ATTTTGTTGATGTTTAATAGGGGGAGCATGTGGTTATGGGAACTTGTATAGCCAA

GGTTACGGTGTGAACACAGCAGCACTAAGCACAGCGTTGTTCAACAACGGTCTCA

GTTGCGGAGCCTGCTTTGAAATCAAGTGCGCCGATGACCCTAGCTGGTGCCACCC

CGGAAGCCCATCTATCCTCGTCACTGCTACTAATTTCTGCCCGCCTAACTTCGCCC

AAGCTAGCGACAACGGTGGCTGGTGTAACCCTCCTCGCCCTCACTTTGACCTCGC

TATGCCCATGTTCCTTAAGCTGGCTCAATACCGCGCCGGCATTGTTCCTGTCTCTT

ACCGCAGGTTTGCCTTCCTTTTCTCTCTCTTCTCTTGTTTTTTTGTGTGGAGAATGA

TAAATGTAGCCCTTGATGTTACTTATTGACGCGTGATTTCGTTGTGCATTTCTAAA

CTTGTTCCATTTTAGAAAATGTATTTAATGCTTGGTATTTTTATTCCTTGGAAGGG

GTATTTTACTTTTTTTTTTTTTTTGGTTAGGCTGAAAAAATTGAATGACAATTTGTT

GTTAATTTAGAAATTATGGAACAAATTGACGGTTGAGTTGAGAGTTTTTAAAAGG

AATGAGAATAAATGCGAGGATAAATTACCATTGTGGATGCTCTAAGACGGTTACG

GGTCATTTTCGTAATTAATTCTAGTAATGGTCTACGTCTAACCTTCGTGGAGTGTT

AGTTTTATCTTGTGTTGTCAAGTAAACAACGGAGTACGGAATTGTGACTTTTTGGT

TTGGAACGTAGTTCTTTTAGTCCTAATTATTTCGATTAAAAATTAATTAAGTAATT

AGGATTTAGGAAGATATGATAATTTTTAAAAAGGTTGACAGAGAGTGTATAAAG

GTGAGTATAGTGGGTAGTGACTAGTATGGTTTGTAACAAGTGTTAATTGGCTTAG

ACTTCAGTAGAGTGCTTAAAGAAAGTAAAAAAAAAAGGTGGGACTAAAAATGTG

TCGTTATTTGTACTGTAGGTAATACTTAAAAGTGTTAGGTTTTGTGCCTTAAAAAT

ATCTTGATAGGAACATTTTTTAATTTTAGAAGCAGAGTATACTACTGTACCGTATA

TTATATGCAACGTTGGTCTTTTTTGCATTTTTCATTATAATCTCTTTGTGCAATCAC

TACTTCTCCCCGAAAAGATTTGATTGTTGTATGTGTTCAAGTGTATAGATCAATAA

TTTGGCATTATTTTGTTCTTGGAAATGTTAACGATTAACTAATACTGAGTATTCTT

CTATCATTCAAACAATGCATGAGTGGAATCTCGATGAAATTCACTAGTGTCAAAT

TGCTGAGCTAGAATTGTTGAATAAGTATGTCAAAAGCATGTGAAAATTTAGCAGC

TTTATGATTTCCTAGAAGACTAAAAAGTCATATTAAAGTAGTACTACTGTACCCA

AACTCCAGACTAATGGGCCAAAACTTTAACCGGATTAAAATCCGGATCCAATGTG

AAACAAAACCCAATTACCCACACCATTTTCCACAATTTCAGGAGAGATTTATTAG

GGTGCGGTCTTCCACTCGCATGTTCCCATGCACAGTCTTCAATACTCCCACCAATT

TAACGGACCTGATTTCATTACATTCACACACCGTTTTTCGTACCTAAAATATCTAA

AATGCCCTTGTAATGACCGGTGTCATTTTTATTTTAATGCAGGGTACCATGCCGTA

AGCGTGGAGGAATCAGGTTCACTATTAACGGGTTCCGTTACTTCAACTTGGTTTTG

ATCACCAATGTTGCTGGTGCAGGGGATATTGTGAGGACTTATGTTAAAGGATCAA

GGACTAACTGGATGCCAATGAGCCGTAACTGGGGTCAAAACTGGCAATCGAACT

CGGTTTTGGTTGGACAGTCACTCTCCTTTAGGGTTGTAGCCAGTGACAGGAGATC

TTCCACTTCTTGGAACATTGCTCCCGCTCATTGGCAATTTGGGCAAACTTTTACCG

GCAAAAATTTCAGGGTTTAAAATAATTTTACCCCTTTAACAAC 


