IDENTIFICATION

Species: Chenopodium quinoa
Locus: AUR62001349

Gene Model: AUR62001349
Description: CQEXPA-35
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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DOMAIN ARCHITECTURE
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specific hits C Prelaminlike

Superfanilies PLNOOOS0 Prolamin_like superfamily

List of domain hits "

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLND0050 super family cl31535 expansin A, Provisional 14-239 5.98e-86
[+] Prolamin_like plam05617 Prolamin-like; Prolamin_like (in which DUF784 and DUF 1278 have been merged) is found to be 288-349 5.26e-05

SEQUENCES
Peptide
>CgEXPA-35

MVRLVMPFFYCFLTITIAFSLSCQAASDGWTDARATFYGDEKGGETMYGACGYKNL
FDQGYGLETAALSTALFNNGSACGSCYEIQCINSKNCLPDAKTIKITATNFCPPNYTKT
VDIWCNPPQKHFDLSLKMFEIIAKYEAGVVPVQFRRVPCVKKGGVKFLLQGNQGWL
LVLVFNVGGAGDVANVKIKPSNSNDWLQMERNWGQNWQFTQNLLGQGLSFQVTTS
DGKTVQADNVVPALFLAITMAQTQVQGYELNIDNDDENDIYIDNAAYSDLFNSNTLS
HHHNKCLKTFHNPHLKACSSDLRSFYKTHQISISPECCSALENIGKACPIFKARHPFLF
KLVKNHCSSPPSPSPN*

CDS (coding sequence)
>CqEXPA-35

ATGGTTAGATTAGTTATGCCATTCTTTTATTGTTTCTTGACTATTACAATAGCATTT
TCGTTAAGCTGTCAAGCTGCTAGCGACGGGTGGACCGATGCCCGTGCCACATTTT
ACGGTGACGAGAAAGGAGGAGAAACTATGTATGGTGCTTGTGGGTATAAAAACC
TATTCGATCAAGGTTACGGTCTTGAGACAGCAGCATTAAGCACAGCATTATTCAA
CAATGGATCGGCATGTGGATCATGTTACGAGATACAATGCATAAACTCGAAAAAT
TGTTTACCCGATGCTAAAACTATTAAGATCACGGCCACCAATTTTTGCCCTCCTAA
TTACACAAAAACAGTCGATATATGGTGTAATCCTCCTCAAAAACACTTTGATTTA
TCACTAAAGATGTTTGAAATAATTGCAAAATATGAAGCCGGGGTTGTTCCAGTTC
AGTTTCGTCGAGTTCCTTGTGTTAAGAAAGGTGGCGTTAAGTTCCTACTACAAGG
GAACCAAGGTTGGTTACTTGTACTAGTGTTTAATGTTGGAGGTGCAGGAGATGTT
GCTAATGTTAAGATTAAGCCGTCTAATTCGAATGATTGGTTGCAAATGGAACGTA
ATTGGGGGCAAAATTGGCAATTTACTCAAAATTTATTAGGGCAAGGTTTGTCATT
CCAAGTTACTACTAGTGATGGTAAAACGGTTCAAGCTGATAATGTTGTGCCTGCC
TTGTTTTTGGCCATTACAATGGCACAAACACAAGTTCAAGGCTATGAGCTCAACA
TTGATAACGACGATGAAAATGATATTTATATCGATAATGCAGCTTACAGTGATTT
GTTCAATTCGAATACTCTATCTCATCATCATAACAAGTGTCTTAAGACGTTCCACA
ACCCTCACTTGAAAGCTTGCTCAAGTGATCTTCGAAGCTTCTACAAGACACACCA
GATTTCCATTAGTCCTGAATGTTGTTCTGCCCTAGAAAACATCGGGAAGGCTTGC
CCTATCTTCAAGGCTCGCCACCCCTTTCTCTTTAAACTTGTTAAAAACCATTGTTC
TAGTCCTCCTTCCCCTTCTCCTAATTAA



Nucleotide
>CgEXPA-35

ATGGTTAGATTAGTTATGCCATTCTTTTATTGTTTCTTGACTATTACAATAGCATTT
TCGTTAAGCTGTCAAGCTGCTAGCGACGGGTGGACCGATGCCCGTGCCACATTTT
ACGGTGACGAGAAAGGAGGAGAAACTATGTGTAAGGCTCGAATTTATTCACTTTA
TTTTCACTTCAAATGTTTTTGTATGTAATATCTCGTTTTAATTTATTAATTGACTCA
CTTGTCAAAAAGGATCTAATCTAATAGACTAATAGTATTGACCAATTTAATAAGA
TGCTGGCCGTGTCAATTTAAAGAGACACGTAAAATTATTAATTGAGCGTGATTTT
TTTTTGTTGTTAAAATAATTTGCGAAATTATTTTTGATTTGCAGATGGTGCTTGTG
GGTATAAAAACCTATTCGATCAAGGTTACGGTCTTGAGACAGCAGCATTAAGCAC
AGCATTATTCAACAATGGATCGGCATGTGGATCATGTTACGAGATACAATGCATA
AACTCGAAAAATTGTTTACCCGATGCTAAAACTATTAAGATCACGGCCACCAATT
TTTGCCCTCCTAATTACACAAAAACAGTCGATATATGGTGTAATCCTCCTCAAAA
ACACTTTGATTTATCACTAAAGATGTTTGAAATAATTGCAAAATATGAAGCCGGG
GTTGTTCCAGTTCAGTTTCGTCGAGTTCCTTGTGTTAAGAAAGGTGGCGTTAAGTT
CCTACTACAAGGGAACCAAGGTTGGTTACTTGTACTAGTGTTTAATGTTGGAGGT
GCAGGAGATGTTGCTAATGTTAAGATTAAGCCGTCTAATTCGAATGATTGGTTGC
AAATGGAACGTAATTGGGGGCAAAATTGGCAATTTACTCAAAATTTATTAGGGCA
AGGTTTGTCATTCCAAGTTACTACTAGTGATGGTAAAACGGTTCAAGCTGATAAT
GTTGTGCCTGGTAATTGGCAATTTCGGCAAACTTTTGAAGGCCAAAGTAATTTCT
GATTAATAATTGTTTTGTTCCTTGATTATTTTGTTTTAGGGTTATAAGTGAATTAA
AGGCCACATATGGTTGTAAAGGGGATTGGGTATTTCTCATGTCAACGACCAACAT
ACTATATTATTGAATAATGATTCTTAGGTGAAACGGGTATCAGAATTTGAGTTTTA
AATTTGTTAATTTGTAGATGTCTTTTTAAAATTTGCTCCCAAAAATAGTTTAAAAT
AAATTACGCAAATAATTTTTTCTTCTTTTCTTATTCAAAAAAATTAAAAAGAATCA
ATAACATAATACTTAAAGCGAATTTGACATAACACTTGTCATGTTCTGATTAAAA
AATTTCCCGCCACTGTCACTTTTGTTTTTTTTTTTTTCAAATCTTCATGCATGTTAA
TTTATTCTAAGTATATTTGGCAACTATATTTTAAGTATATTCTATATGCATTCAAT
GAAAATATTTTAACATATCTTTCATATATGTTATAATAGGTATTTTTCTATAATTA
ACAAATATATACTACGTATATAAGGTAATATTATTAGAATAATGTACTACTCCCA
TACTCCGTATCATTTTACATCGTATTTTTTCCTTTGAATTTTTTTGCTCCAACCATG
ATCATCACATTAACTTTTATTATATATTTGTTGATTTATTTATAATAATTAACACTA
CAATTCAATAACTATATATACCAGTCCCGATTGTAAAGGACTTGTGGGAAGATCA
GAAATGGAATTTGCCTATTCTAAATGTGTTATTCTCGCAGCGGGAAGTGGATGCA
ATCTGTAGTATACCAGTCCCGATTTTTGATGAGGAGGATAGCTGGTCATGGCATT
TTTCAAAGGATGGGAAGTATAGTGTCAAGAGTGCTTACAATATGTTGGTGGAAGA
AGAGATCAGGGAGAAGGCTTCCCCATCAGCACGGCAGGTAGCTTTCCATTGGAA
AAACATTTGGCATGCTCGTGTTCCCCCAAAGGTCAAATTATTTGCTTGGAGGAGC
GTGAGGGAAGGATTGCCTGTGATGAGCAGATTGAAGGCAAAGGGCATGCAGGTT
GATGATCGCTGCCCAATGTGCGGGGAGAGTGAAGAAACCATAGCACATATAATC
CTTTTCTGCTCCTCCGTAACCTCTATTTGGCGTCACTCGGTGCTGCGGCTGGAGAC
GAAGGCAATTGATGCAAATGACTTTCGAGAATGGTGCATTATAATGCAGGGAAA
GATAAAGGAGAAAATTTGGTGGGATAATTTTTGGTGCTTGGCGTGGGGTATATGG
CTGAAACGTAATGCTTGGGTGTTTGATAAATTTAAGAAAGATGAAACAATTACTA
TCCAAAAAGCTCTTTACCTGGTGAGAGAATTTGATGAAGCAAATGCTCCTGAGGG
GACTGTGCCACAGGAACAGCAAATCAGGGTAAGGTGGAAAGCTCCTACTGATGG




ACTGTACAAACTAAACACCGATGCAGCCTTCCGGAATATGCGTCTGGGTATTGGA
GGGGTCCTGAGGGATGAAGAAGGAGCTGTGATGATGGTGTATTGCTCGACAATTT
ACGGGAATGTTGATGTGGATGTAGGCGAAGATCTTGCGATGAGATGCGGCCTCA
GGACAGCAATGGAAGCGGGCTTCACGAAATTTGCTCTGGAAACTGATAGTATTCA
TTTATTCCACCAGTTGAAAACAACCTCAGTGACTCCTAGCCACTTTGGTTCTGTGG
TCAAGGAGATTTTGACGCTTGCTAATAGTTGTCAGAGGTGTGTGTTCTCTTTTGTT
AAGAGGACAGGAAACAATGTTGCTCATACTTCAGCTAAATTAAGCTTTTCCTTTA
GTGAATATCGTGTATGGCTTGAAGAGTATCCTCCTGAAATTCAAGGAGCTTTGTG
TAACGATATTGAACACTTGGTGATATAATAAAAGCTGTGCTTTCCGTCAAAAAAA
AAAAAAAAAAAACTATATATATATAAAATAAAAATAATAAAAACCTTAATTATT
AATTGTCACAAAAGATAATTCACTTAAATTTGTATAAATAACTTGTGCCAGTCAA
AGTATGCTATAAAATATTGTGCCGGTCAAAACATGCCAACAAAATAGAGATATAT
GGCGTATATAACTATATAAGTACATTGTACGGATTATAAATAACATAAAATTTCA

TTCTTGTATAAAATCCTATGAAATTTGCCTTTTTTAAAAATGTTTAATGATTAATA
AGGGTAAATTTTTATGTCAATATAACATAAAGTTCAAGTTAGTTTGTTTTTTGAAA
AGAAATTCAAGTATTTTTTTCAACTAAAAATGTTTTTTTATTTTTTTTTATTTTTAT

AATTATTGTTAAATTTATATAGTAATTCATAATTAAGTTAATTAACAACCGTGCGT
TGCACAGTACTTAAACTAGTGTAAGCTATATTATGAACATATTTTTAAGTGTGTTG
TAAAAGATTAACTGTTTACTTTGGCAAAAATTATCAGATTTTTTATTATTCATTCG
AATAATATTCTTTAAAAATAGTTTCAATTTAACAAAAAAAAGTTCAGTCGCTTCA
AAAAAAAAAATCAGTTCATTAAAAATAATTTTTGTTTATAATATGTTTTAATTAAT
CTATAAAAATAAGTAACTTTAAAGATTAAATATAATGAAAATTTGGTGAAAATAA
GTTTTAATTTTTAAAATAATTTAAACAATTTAACTTTAATAAAATTATTTATACAC
TTAAAATAATTTAGTTGAGAGTGGAGGATAGGTCAAGTGGTTAGAGCTTCCTTCT
CGATTCCAAAGGATCCTGGGATCGATTCTCAATTTCTCACCATCCGTCGTTGTGGC
TCTCTAAACAAAACAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGAAGAACAAAGA
GTTCGGCAAAAATAAGGTGAATAAAACAAGGTCTTATTAAGTTATTATATTTGAA
CCTATTATGGTGTCACTCAAAACCAAGTTGAAACCAATAAAGTCCTTTTTTAAAA
AATAAATGACAAAAATTGTAATTGACCCTTTTTTTTTATTAATTTTATATCCATGC
ATTGATTATAACCATCCTTTGTTGTTAAAAGAATTTTTAAAATCATTCTATCATTC
GTCTAATATAATAAATTTATAGATGAAAGATTTTTTTTTATAGGAAAAAGTAAAT
TATTTTAACCATAGCAAATTGTGCGATTTTTTTTATTTTTAAAAATGAAAGTAGCC
GCAAAAGTAAACAAACATTTGTGGGTTATTATTATTATTATTATTATTATTATTAT
TATTATTATTAAATAAACTTTTGAAAATCGTCACTCTTGAAAATTATATAAAATCA
GGGCTATGTATAAAGCATTAAATAAACTCTTGAAAATTGTATTAAATTAGGAATT
CATGACAAAAACACGCGCAAATCAGTGTAGTTAGTGTTTATATTTTTATGATTTCC
TAAATTTATACGATTTTCTAGTGTATATTTAATACTTAAATGTAGTTCTAAGGGCT
ATGTATAACATTTTCCTTTTCTTTTTTATTTGAGAGATAGATCGTAACCAAACTAC
AACAATGTAACATTTTAATGGTTAGTCCTAGTCTTCCTACTTGCCATTTCAAATAC
TAATTTTTAGGGAAATAAATCATTCTTAAAAACCCAACAGCAAATTAAAAGATTT
GGAAAGCCAGAGGATGCCTTTAAATCGGCTTACATAAGACTATCACTAAGAAAA
GATAAATACAACATTATGTACTTTCTAAATACTAGGGATAATTACAAGAGAATAT
TTATCTACGTATAACAACTTTACAAAACAGAAAGATACGAAGAGATAACTATATT
GACTAAGTAAATTAAACTAATTAAATTATTTAGACTTAGTATCTCCAACACAAAT
CACTAATTTATCGTGATTAGCTGAAGTTTTCAATCGTGCAAGTCATAAACTCTCTA
TAAATACCCTTTAAACTCTCACTCTTAAACCACAACAAACCTACAATTTACTCGCC
CTACTTTAGCGTTCTCGCTTCATTTCCAAACCGACTTAAAATTCATCGAAATGAAG




TTTGTTTTTGCTATTCTAGCCTTGTTTTTGGCCATTACAATGGCACAAACACAAGT
TCAAGGCTATGAGCTCAACATTGATAACGACGATGAAAATGATATTTATATCGAT
AATGCAGCTTACAGTGATTTGTTCAATTCGAATACTCTATCTCATCATCATAACAA
GTGTCTTAAGACGTTCCACAACCCTCACTTGAAAGCTTGCTCAAGTGATCTTCGA
AGCTTCTACAAGACACACCAGATTTCCATTAGTCCTGAATGTTGTTCTGCCCTAGA
AAACATCGGGAAGGCTTGCCCTATCTTCAAGGCTCGCCACCCCTTTCTCTTTAAAC
TTGTTAAAAACCATTGTTCTAGTCCTCCTTCCCCTTCTCCTAATTAA



