
IDENTIFICATION 

Species: Chenopodium quinoa 

Locus: AUR62021662 

Gene Model: AUR62021662 

Description: CqEXPA-19 

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-19 

MSHVVYLVLTISSLLFYSSFAHPHAGQGWTEAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLY

SQGYGTNTAALSTALFNGGLSCGACYEMRCVNDARWCLPGSIIVTATNFCPPNNALP

NNAGGWCNPPLRHFDLAQPVFQQMAHYKAGIVPVSFRRVPCRKKGGIRFTINGHSYF

NLVLITNVGGAGDVHAASIKGSRTNWQSMSRNWGQNWQSNSLLNGQSLSFKVTAS

DGRTVTALNVAPPNWSFGQTYTGGQF* 

CDS (coding sequence) 

>CqEXPA-19 

ATGTCTCACGTTGTCTACCTTGTCCTAACCATTTCCTCTCTTCTTTTTTACTCTTCCT

TTGCTCATCCCCATGCCGGGCAAGGTTGGACAGAAGCTCACGCCACCTTCTACGG

TGGTGGCGACGCCTCTGGCACTATGGGAGGGGCATGTGGGTATGGAAACTTGTAC

AGCCAAGGCTATGGTACAAACACGGCGGCATTGAGCACGGCGCTGTTCAACGGA

GGGTTGAGCTGCGGGGCGTGCTACGAGATGCGGTGCGTGAACGACGCGAGGTGG

TGTCTTCCGGGGTCAATTATTGTGACGGCCACCAATTTCTGCCCACCAAACAATG

CGCTGCCAAACAACGCAGGAGGTTGGTGCAACCCTCCCTTGAGGCACTTTGACCT

TGCTCAGCCTGTTTTCCAGCAAATGGCTCACTACAAGGCTGGAATTGTCCCCGTTT

CCTTTAGAAGAGTACCATGCCGAAAGAAGGGTGGAATCAGATTCACAATCAACG

GTCATTCTTACTTCAACTTGGTTTTAATCACCAACGTTGGAGGTGCAGGAGATGTT

CATGCAGCCTCAATCAAAGGGTCTAGAACTAATTGGCAATCTATGTCAAGAAACT

GGGGGCAAAATTGGCAAAGCAACTCTCTCCTCAATGGTCAAAGCCTCTCCTTTAA

GGTCACCGCCAGTGACGGCCGAACTGTCACCGCCCTCAACGTGGCACCTCCTAAT

TGGTCGTTTGGCCAAACTTACACCGGTGGCCAATTTTAA 

Nucleotide 

>CqEXPA-19 

AGCTCAACTCACTTCCCAAACTTCTTTACTCCTTTAGTGCATAAAGTCTTACACTA

AAGGAACCAAACATGTCTCACGTTGTCTACCTTGTCCTAACCATTTCCTCTCTTCT

TTTTTACTCTTCCTTTGCTCATCCCCATGCCGGGCAAGGTTGGACAGAAGCTCACG

CCACCTTCTACGGTGGTGGCGACGCCTCTGGCACTATGGGTATGCCATCTTTTTTT

CTTTTTTTTTTTTATCTAATTTATTCAAATTTTGAAGTATCTATCCGCTCACTTACT

GTAGTATATCATCCCACCTCCTCTAGCTGATACTCTAGCTCAATTTAGTAAGTGAG



CGGATAGATACTTTATTACGAGGAGGTGGGATGATACACTAATTAAAACACCTTG

TTATAAGAAGATATAGTCCAATTTAACGAGACAAGCCATAAGACGGTCCAATAAT

TCATATAAAGTACTCCGTACATGAAATTGATTATTGCACACATTATTCTAAAATTT

GTGTAACAAAAAAGTTATTTCCTAGTTACTAATGTACATGCATGTTAACTAATTGT

TGTATATTTGATACAAAATTTTCAGGAGGGGCATGTGGGTATGGAAACTTGTACA

GCCAAGGCTATGGTACAAACACGGCGGCATTGAGCACGGCGCTGTTCAACGGAG

GGTTGAGCTGCGGGGCGTGCTACGAGATGCGGTGCGTGAACGACGCGAGGTGGT

GTCTTCCGGGGTCAATTATTGTGACGGCCACCAATTTCTGCCCACCAAACAATGC

GCTGCCAAACAACGCAGGAGGTTGGTGCAACCCTCCCTTGAGGCACTTTGACCTT

GCTCAGCCTGTTTTCCAGCAAATGGCTCACTACAAGGCTGGAATTGTCCCCGTTTC

CTTTAGAAGGTTAGCTAATTATACGGCTCACTGATTGCACATAAGGAGCTAAAAA

TAAAATTACGGAATATTAAGTTAAAATAAATATTAATTGTACTATATTGCCATGT

GATTTTATTATGCATATATCATAACCCACTAATTCTTTTTGTTAGTTTAATTCTAAC

TGTCGTTAGCTCTTTTCTTTAACTGTTTTGGGGGTTGCTTTTCTTAATTAAGTTGGG

GGGGGGGGGTATGGGGTTTAATTAATTTACTGATTTTAATTTTAGAAAAAGTAAA

TGTACTTGGTAGTAAAAGAGTACACTAGTGCCCATCTTTTAGCTAGTTCCATGTTA

TGTGTTTTGAGTTTATATTTGTGAAAGAGAACATACAATAGTTGTTTGATAAACTT

GGCTAGTTACATCATTCATGCATGTATAAAAGGTCACATAAATGTATGCACCTGT

TGTAAAAAATAAAAAAAAAATGTATGCACCAAACTATTATTCTTAAAAAATATTG

ATATTTAAGGATAATTAACCTTGATTGCAGGCATATAGAACTTGGGTTAATCACA

TTGATTTTTGTCTTCTATGGTAACACAAAAGACTCTCTAGACTATCGCATGTACTT

CCTCAGTTTCACAATAATCATAAAATACACATTTGGCATAAAAATATATATATTA

ATAAAGTTAAAGAGAGAACGCAAGACACCACTTTTGGCATAAAAATATTGTCCCT

ACCTTATATTACACAAGGGTATTTTAAGTATATTTTTAGGTGTTATAATTTGCCAA

AAATAGTACTCCGTACCTGTATGTAACAATTAAGTATTACTCCGTATGACATTTTC

ATTTATGCAGTGTGTAACAACTAACAAATAATATGAAACAGATGAAATACTTATT

ACAAGACATTAGTCTAACAAGTTAGGCTATGATTAACTTATTAATATACCAAACT

TTATTCCATACGAGTATACGACATCAAAGTCATAAACCTATTTTTCCACCTTGGAA

AGGTACCAAACCCTAAAATCAAGAACAATTACTCATATCTTTTATGTGACATGTC

CAAATACTGTGCCATTAAATTTAAAAGAAAATCATAATATTAATAATAATCCTAT

GTATGTAAATGCAGAGTACCATGCCGAAAGAAGGGTGGAATCAGATTCACAATC

AACGGTCATTCTTACTTCAACTTGGTTTTAATCACCAACGTTGGAGGTGCAGGAG

ATGTTCATGCAGCCTCAATCAAAGGGTCTAGAACTAATTGGCAATCTATGTCAAG

AAACTGGGGGCAAAATTGGCAAAGCAACTCTCTCCTCAATGGTCAAAGCCTCTCC

TTTAAGGTCACCGCCAGTGACGGCCGAACTGTCACCGCCCTCAACGTGGCACCTC

CTAATTGGTCGTTTGGCCAAACTTACACCGGTGGCCAATTTTAATACATAAATATC 


