IDENTIFICATION

Species: Chenopodium quinoa
Locus: AUR62030621

Gene Model: AUR62030621
Description: CQEXPA-43
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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Query seq.
Superfanilies PLNOOOS0

[+ PLNO0050 SUNB::'::I’HI y c »A?ie”“m expansin A; Provisional ——— ":;2’;1" E;V:E:‘::Za
SEQUENCES

Peptide

>CQEXPA-43

MASPTMLASTLFVFVINLCLCGVYGDGGWTNAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNL
YSQGYGTSTAALSTALFNSGMSCGACYELKCNDDPKWCIAGSIIVTATNFCPPNYALS
NDNGGWCNPPLQHFDLAEPSYLKIAQYRAGIVPVSFRRVPCVRKGGIRFTINGHSYFN
LVLITNVAGAGDVHSVSIKGSKTGWQAMSRNWGQNWQSNANLNGQSLSFQVTSSD
GRTITSNNIVPGNWQFGQTFEGGQF*

CDS (coding sequence)
>CgEXPA-43

ATGGCTTCTCCTACCATGTTGGCCTCAACCCTTTTCGTCTTTGTCATTAATCTATGC
CTTTGCGGTGTCTACGGTGATGGCGGTTGGACAAATGCCCATGCTACATTTTACG
GTGGAGGTGACGCCTCTGGTACAATGGGGGGAGCATGTGGGTATGGAAACTTGT
ACAGCCAAGGGTACGGGACCAGCACGGCGGCACTAAGTACCGCGTTGTTTAACA
GTGGAATGAGTTGTGGAGCTTGCTACGAACTAAAATGCAATGACGACCCAAAAT
GGTGCATAGCAGGAAGCATTATAGTGACTGCTACCAATTTTTGCCCACCAAACTA
TGCATTGTCTAATGATAATGGTGGATGGTGCAACCCTCCTCTACAACATTTTGATT
TGGCTGAGCCTTCTTACTTGAAAATTGCTCAATATCGTGCAGGAATTGTCCCCGTT
TCATTTAGAAGGGTACCCTGTGTAAGAAAGGGAGGAATAAGGTTCACAATCAAT
GGACACTCCTACTTCAACTTGGTCCTAATCACTAATGTTGCCGGTGCCGGTGACGT
CCACTCGGTGTCGATCAAGGGTTCGAAAACCGGGTGGCAAGCAATGTCAAGGAA
CTGGGGACAAAATTGGCAAAGCAATGCTAACCTCAATGGGCAAAGCCTCTCATTC
CAAGTTACTTCTAGTGATGGAAGGACTATTACTAGTAACAACATTGTTCCTGGCA
ATTGGCAATTTGGTCAAACTTTTGAAGGAGGACAATTCTAA

Nucleotide
>CgEXPA-43

ACCACAAAGCAAATAGCTTTCTAGTCATTTTTCTTTCAAACTCTCCCTTCTCTTTTT
CCCTCTCCCTCCCAAAATTAAAACTCTTGTTCTCTAAGAATATATGGCTTCTCCTA
CCATGTTGGCCTCAACCCTTTTCGTCTTTGTCATTAATCTATGCCTTTGCGGTGTCT
ACGGTGATGGCGGTTGGACAAATGCCCATGCTACATTTTACGGTGGAGGTGACGC
CTCTGGTACAATGGGTAGGTTCACATATATACTGTCTAAACATTATACCTTTAGCA
TTTTGTTACATAGTCATGTACACAAATTCCTTACCAACACTCATAACCAATGTTGT



TGTTCAGAATTAATTGTCACATTGTCGCAAATTGACTTTTATGGTTATGTACACAT
ATTAAGAAGTTATTAGTCACTCCACTAGTCCACTGGTTACCAAAACTGACAAATA
AATTAGTGTTACTATAAAAACAAGTAATATTGTAAAACCAGTACAATATGACATG
CGATAGTTAAGTACTCCGTAACTAAGTAGTGAAATAATAAATAAATGTAGACTGT
ACTCACTATATATAGTTTTACTACAACAATAATTAATTTGGGACAGAAGGAGTAC
GTAGTTTATGTTTATAATTATCTAATTAGTTAGCGTAACGAAAATGCAGGGGGAG
CATGTGGGTATGGAAACTTGTACAGCCAAGGGTACGGGACCAGCACGGCGGCAC
TAAGTACCGCGTTGTTTAACAGTGGAATGAGTTGTGGAGCTTGCTACGAACTAAA
ATGCAATGACGACCCAAAATGGTGCATAGCAGGAAGCATTATAGTGACTGCTAC
CAATTTTTGCCCACCAAACTATGCATTGTCTAATGATAATGGTGGATGGTGCAAC
CCTCCTCTACAACATTTTGATTTGGCTGAGCCTTCTTACTTGAAAATTGCTCAATA
TCGTGCAGGAATTGTCCCCGTTTCATTTAGAAGGTACAATTTTTTTTTTCCCCTTAT
GTACTCGCTATTCTCTCTAATGTTATTGTTCGTCTTAATTAGAATCTTTTCGTGAGA
TAAATTAAATCTAAGTGGGTAAAACAAAAAGAATTAGAGAAAATGTTAATAATG
CGAAAGTATTTTTCTTTAATATTTTCAATTGATAGGTGTTAAATTGTTAAATGTTTT
TTGAAAAGGAAGCTACAGTCATATGGTTAAGTTGAATTTTGGATGCAAGTAGGGA
CTAGGGACATTCTTGTAAAAAGAAAACAAAAAATTGGAAAAGAAAAGTCATGAC
ACTTAGGCCCTTTTTTCTTCATTAGATTTTAAATGAACTTTTATATATATTAATCGG
TCGTTGTTATCAAATGACTTAAAACAAATTCATTAATTACTTGTAAATATTTTTTA
CGGGCAAAATAATTTTTTACTGATTAAAACTAATTTTTATTGTTGTTTTTTTTAAAT
GACAAGTCTCTTAGATAGGGTCATATTTGGTATTTAAATAATTTCATAAAGGGTT
ATTTAAGCCAATTGTTTCTTGGGGTATATAATTCTAGTAGTCTAATATGGTATGCT
ATGAATTTTCAGGGTACCCTGTGTAAGAAAGGGAGGAATAAGGTTCACAATCAAT
GGACACTCCTACTTCAACTTGGTCCTAATCACTAATGTTGCCGGTGCCGGTGACGT
CCACTCGGTGTCGATCAAGGGTTCGAAAACCGGGTGGCAAGCAATGTCAAGGAA
CTGGGGACAAAATTGGCAAAGCAATGCTAACCTCAATGGGCAAAGCCTCTCATTC
CAAGTTACTTCTAGTGATGGAAGGACTATTACTAGTAACAACATTGTTCCTGGCA
ATTGGCAATTTGGTCAAACTTTTGAAGGAGGACAATTCTAATTACAAAAAAGAAA
AAACCAACAAAAATTTTAAGGAAATGAAATTATTTCCTAAGAAAATTTTCTTCAA
GAAATTAGGAAGAGAATTTTAGAATTAAGAGGAGTTTTTTTCCCCTTAAATAGAT
TATGGTCAATATTTTTGCTGTGGTGCCTATATTAGCACCCGCTAAAGGCCATTTTA
TTTATAAATAGATACATAGGCTCTTGTGTTTTTTTTTTTTAATTTTGGGAGTCTTTA
TAAGGAATGATGTTTTTGTTGCCTGATTTTAATGGGCAAAAACATCGGTTCTTTTT
TACTCGCAACATCTTGATTTTAGCAAGCGTTGTAACTCTGTTTTACATCCTGTAGT
ATGAATTTTTTATCAAGGTAATACGAAAATCTTTCAGTTCAGCT




