
IDENTIFICATION 

Species: Daucus carota 

Locus: DCAR_031005 

Gene Model: DCAR_031005 

Description: DcEXPA-24 

Family: Alpha Expansin  

3D structure: 

 
GENOME DATABASES 

Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Dcarota_v2_0  

KEGG: https://www.genome.jp/entry/T05350  

EXTERNAL RESOURCES 

- 

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Dcarota_v2_0
https://www.genome.jp/entry/T05350


GENE STRUCTURE 

 
DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>DcEXPA-24 

MGFCGIFVIGFLAMASSVYGYGGGGGWTNAHATFYGGGGACGYGNLYSQGYGTNT

AALSTALFNNGLSCGSCYEIKCVDDPRWCLPGSILITATNFCPPNNALPNNAGGWCNP

PQQHFDLSQPVFQHIAQYRAGIVPVSYRRVPCRRRGGIRFQINGHSYFNLVLITNVGG

AGDVHAVSIKGSRTGWQAMSRNWGQNWQSNNYLNGQSLSFKVTTSDGRTVVSNN

VAPAGWSFGQTFSGAQFN* 

CDS (coding sequence) 

>DcEXPA-24 

ATGGGTTTTTGTGGGATTTTTGTGATTGGGTTTCTTGCAATGGCTTCCTCTGTTTAT

GGATATGGTGGTGGTGGAGGTTGGACTAATGCTCATGCTACCTTTTATGGTGGTG

GAGGAGCATGTGGTTATGGAAATCTCTACAGCCAGGGATATGGTACCAACACAG

CAGCTTTAAGCACTGCTCTGTTCAACAATGGTTTAAGCTGTGGTTCTTGCTATGAA

ATCAAGTGTGTGGATGACCCAAGATGGTGCTTGCCTGGTTCAATTCTAATCACAG

CTACCAACTTCTGCCCTCCAAACAATGCCTTACCAAACAATGCAGGAGGCTGGTG

CAATCCTCCTCAGCAGCATTTTGACCTTTCTCAGCCTGTTTTTCAACATATTGCTC

AATACAGAGCTGGCATAGTCCCTGTTTCTTACAGAAGGGTACCTTGCAGAAGGAG

AGGTGGCATAAGGTTCCAAATCAATGGACACTCCTACTTCAACTTAGTACTCATC

ACTAACGTTGGTGGTGCTGGAGATGTTCATGCAGTTTCAATCAAAGGTTCCAGAA

CAGGATGGCAAGCCATGTCAAGAAACTGGGGGCAAAACTGGCAAAGCAACAACT

ACCTTAATGGCCAATCCCTGTCCTTTAAGGTCACAACAAGTGATGGCAGAACTGT

GGTCTCCAACAATGTTGCCCCAGCTGGTTGGTCCTTTGGCCAAACATTCAGTGGA

GCTCAATTCAACTAG 

Nucleotide 

>DcEXPA-24 

ATGGGTTTTTGTGGGATTTTTGTGATTGGGTTTCTTGCAATGGCTTCCTCTGTTTAT

GGATATGGTGGTGGTGGAGGTTGGACTAATGCTCATGCTACCTTTTATGGTGGTG

GTGATGCCTCGGGGACAATGGGTATGTGAAATCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCT

CTCTCTCTCTCGCTCTCTCTCCCCCTAAGCATAGATAGATACAGCACAGAACTAAC

AGCAAAACCTTCTAGTCTTTATCTTACTTTGTATCNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN



NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNCTCTCTCTCTCTCCTCCTCTCTCTCCTCCCTCTCTCCCTCCTCTCCTCCCC

CCCCCCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCCCCCTCTCCCTGTCCCTCTCCCTCTCTC

AATCTCTCTCTCTCTCTCTCTCAATCTCTCCCTCTTATTGGGTTGTTTGCTTGCAGG

AGGAGCATGTGGTTATGGAAATCTCTACAGCCAGGGATATGGTACCAACACAGC

AGCTTTAAGCACTGCTCTGTTCAACAATGGTTTAAGCTGTGGTTCTTGCTATGAAA

TCAAGTGTGTGGATGACCCAAGATGGTGCTTGCCTGGTTCAATTCTAATCACAGC

TACCAACTTCTGCCCTCCAAACAATGCCTTACCAAACAATGCAGGAGGCTGGTGC

AATCCTCCTCAGCAGCATTTTGACCTTTCTCAGCCTGTTTTTCAACATATTGCTCA

ATACAGAGCTGGCATAGTCCCTGTTTCTTACAGAAGGTACAAATTTAACTCTACA

GTAAAATCAAGATTTTTTACCTCAAAATTTTGAAAGAAAATGCATATCTTCTAGT

GTTCTACTACTCATGCATGATTTACAACCATGCATAGCAATAATGTAATTAGTGTT

ACTTTGTTTTGTTTTAAAAAAACTTCGAGATTCCGATAAATCCCGCCAAATCGTCT

AAATATGTTTCAAAAATAGTGTATCAACCTATGATGTAGCGTCCTAGTTAAAAGA

GGTGTATCACGTTGAGTAACGGTTCTAGCCAAAATCAGTTTAACGGGTCCAGTTC

ATAAATACCTTGGTTTTAGTTAAAAATCGGTTTGATGGTCCAGTTCATATAAACTC

GGTCCTAGTTAAAATTGGCTTAACAGGTCAATTTCGTATATACTCAGTCCTAGTTA

AAATCAATTTAACGGATCCGTTCATTTTTTTCTAAAGCCCGGACCCCGGTCATCCT

TATTCTATTGGTCATAAAAAATAATCTTGGGTTTTGTTTATTTTCTTTGGTAGGGT

ACCTTGCAGAAGGAGAGGTGGCATAAGGTTCCAAATCAATGGACACTCCTACTTC

AACTTAGTACTCATCACTAACGTTGGTGGTGCTGGAGATGTTCATGCAGTTTCAAT

CAAAGGTTCCAGAACAGGATGGCAAGCCATGTCAAGAAACTGGGGGCAAAACTG

GCAAAGCAACAACTACCTTAATGGCCAATCCCTGTCCTTTAAGGTCACAACAAGT

GATGGCAGAACTGTGGTCTCCAACAATGTTGCCCCAGCTGGTTGGTCCTTTGGCC

AAACATTCAGTGGAGCTCAATTCAACTAG 




