IDENTIFICATION

Species: Chenopodium quinoa
Locus: AUR62013196

Gene Model: AUR62013196
Description: CQEXPA-01
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 PLNO0050

n Name _AA_:_e_z:sion ) Description Interval E-value
[+] PLN0O0Q50 super family 31535 expansin A; Provisional 35-258 2. T4e-82
SEQUENCES

Peptide

>CQEXPA-01

MSTTLQSAFFCLILLQSTIFTALSYDDFEPPDDEWESATATYIKEANGSIIVEGACGYG
DLHKATYGRYGTGLSTILFNRGSSCGACFEVRCIDHIKWCLPGSPAVVVTVTDFCAPN
YGLASDYGGWCNFPRQHFEMSEDAFTEIAVKSADLIPIQYRRVECERDGGMKFTVTG
NANLYQVLITNVGLDGEVTGVKIKGSRTGWIPMARNWGQLWQCNIDLKGQSLSFEV
TTSSGKSVTSYNVAPRNWQFDQTFEGKQIYNY™*

CDS (coding sequence)
>CgEXPA-01

ATGAGCACAACCCTTCAATCTGCATTTTTCTGCTTAATTTTACTGCAATCCACCAT
TTTTACTGCTTTAAGTTATGATGATTTTGAGCCCCCAGATGATGAATGGGAATCTG
CTACTGCTACTTACATCAAAGAAGCAAATGGGTCTATTATTGTTGAAGGGGCATG
TGGGTATGGTGACCTTCACAAGGCAACATATGGAAGATATGGGACAGGACTAAG
CACAATATTGTTCAACAGAGGGAGTAGTTGTGGAGCTTGTTTTGAGGTCAGATGT
ATTGATCATATTAAATGGTGTCTGCCTGGGAGTCCTGCAGTTGTCGTAACCGTCAC
CGATTTCTGTGCTCCAAACTATGGTCTAGCTTCTGATTATGGTGGCTGGTGTAATT
TTCCTCGCCAGCATTTTGAAATGTCTGAAGATGCATTTACTGAAATTGCTGTCAAG
TCTGCTGATTTAATTCCAATTCAGTACAGGAGGGTGGAGTGTGAAAGAGACGGTG
GGATGAAATTTACAGTGACTGGAAACGCCAACCTTTACCAAGTTCTTATCACGAA
TGTGGGACTAGATGGTGAAGTAACAGGAGTGAAAATCAAAGGCTCGAGAACAGG
ATGGATACCGATGGCAAGAAACTGGGGACAACTTTGGCAATGTAATATCGATCTT
AAAGGGCAATCACTCTCATTTGAGGTAACTACCAGCAGTGGGAAATCAGTGACTT
CCTATAATGTGGCTCCTAGAAACTGGCAGTTTGATCAGACATTTGAAGGCAAACA
AATTTACAATTATTAG

Nucleotide
>CgEXPA-01

GTGTATAAAACCCCTCAAAAAACCCCAAATTGTTTCTCCGGATTCCTACTTAATTT
AAAGACTTTTAGCTTACCTTGTGTCTGCCACCTCCAGAAAAGCTGCTACTTCTGAA
ATGTACACTACATGAAGTAGTAATTAATCAAGCTTTAAACCCAGAAAAATCCCCC
TTTTTTGACTCATTTTCCTCAAATTTGAGAAACCCTCTTTCCCTCTCAAAGATCTCT
CATTAATCCCTAAGAAAGAAAGGAAAAGAAACTAACTTTTTGTTTTTTCTCTTCA




AAAATGAGCACAACCCTTCAATCTGCATTTTTCTGCTTAATTTTACTGCAATCCAC
CATTTTTACTGCTTTAAGTTATGATGATTTTGAGCCCCCAGATGATGAATGGGAAT
CTGCTACTGCTACTTACATCAAAGAAGCAAATGGGTCTATTATTGTTGGTAACTTT
TTTTTACTCCTATTTCCACAATTTATTTCTTTGTTATTGTTATTTTGTAGATTATACT
TTGCACTGTGGAAATTTGAAAAAAATTAAAGATGAAAACTTTGGTTTGTATCTGT
ACTACATTTCCTTTGCATTGGTAGTGTAATTTGAACTAGTAATGTGACAACTAAAT
CCCGGTGAAGTAAGGACCTAACAATAGTTAACATTAAACAACCATGTTCACATTT
TTACATTTCTGACATTTTACATATTGTTACATTTTCATGAATTTCTCATTAAATGGT
ACTCAAATTTAGTGGAAATGTAGTAATTTTGAGCCAAATTTGTCCCTAAACAGAA
GGGGCATGTGGGTATGGTGACCTTCACAAGGCAACATATGGAAGATATGGGACA
GGACTAAGCACAATATTGTTCAACAGAGGGAGTAGTTGTGGAGCTTGTTTTGAGG
TCAGATGTATTGATCATATTAAATGGTGTCTGCCTGGGAGTCCTGCAGTTGTCGTA
ACCGTCACCGATTTCTGTGCTCCAAACTATGGTCTAGCTTCTGATTATGGTGGCTG
GTGTAATTTTCCTCGCCAGCATTTTGAAATGTCTGAAGATGCATTTACTGAAATTG
CTGTCAAGTCTGCTGATTTAATTCCAATTCAGTACAGGAGGTAACAGATTTCCCTA
AAACTTATCCTTTGATTTTGCAATATGAATGTGGATTGTTAGCTAGATGTTCTTTT
TAGTCATTGTGTTGCATAGCACTAGTCTTGAGTTTTTGGGATTGTGTTGTAGAGCT
GGCAAAAATTGAACGGAGCCAAGGATTGGCTAACATAGAGTTTTAATGACTCAA
AATTGTTAAGCTGAACTCAATAAGCCAGAATTGGCTAAATAACTGGCAAAATTAG
CCAGACTGAAAATATTGGCTTTTTACGCGATTTTATGACCCAAGCTTGAACAAAA
ATTGTTAGAGACTAGCTTAACCGATCTAGTGTGATGGGTTTCAAGCTGTCTATAG
ACTCTAACCAGCCACAGGCTACAGTTAAACACTCCAAAATTAGGCAGCAATGTAG
ACAAGGAGGTGCCATATTGATTAGTCTTGGTTTATACTTTATAACATAAAGTAGC
TCACAATGCCACTTCATTCTTAGTTTACAAATGAAACATCTTCTCTTTATTGTTGC
AAGAACTATGATTTTGCTGAAAGAGTCAAGGAAACGGTGAAATTTGATGCAGGG
TGGAGTGTGAAAGAGACGGTGGGATGAAATTTACAGTGACTGGAAACGCCAACC
TTTACCAAGTTCTTATCACGAATGTGGGACTAGATGGTGAAGTAACAGGAGTGAA
AATCAAAGGCTCGAGAACAGGATGGATACCGATGGCAAGAAACTGGGGACAACT
TTGGCAATGTAATATCGATCTTAAAGGGCAATCACTCTCATTTGAGGTAACTACC
AGCAGTGGGAAATCAGTGACTTCCTATAATGTGGCTCCTAGAAACTGGCAGTTTG
ATCAGACATTTGAAGGCAAACAAATTTACAATTATTAGCAAAAAAAAATGAAGG
AATTTGAAACTATTGGTGGCATTTTTAGTTTACTGGCTTCAAAGAGGCCTAGAATT
TGTAAACTACTAGTATTAAGGAACATATAGTAATTAAATGAAAAGCTATGAACTT
CTGCT




