
PRKAR1A cDNA – Reference Sequence

Legend:

· The 5’-UTR and the 3’UTR are highlighted in orange

· The exons are in alternating blue and black color

· The codons are in alternating yellow highlight

· The protein sequence is shown under the coding sequence

· The known polymorphic variants are shown

     1 AGGGAGGGGGTGGAAAGGAGGGAGAAAAGGCAGAGGCGTCAAGGGAGGCCGGAGGGAGAG
       ............................................................

       ............................................................

    61 TGGGGTGGACAGAGGAGCGGAGGGACGAGAGGGAAGCGCACGATAGCTGCGCGGAGAGAG
       ............................................................

       ............................................................

                    M                                              

   121 AGCGAAGAGCAGGCGGAGGAACAAAGGCGACCCAAGACACCCAGAGAGGGACAGAGAACC
       ............................................................

       ............................................................

   181 ATGGAGTCTGGCAGTACCGCCGCCAGTGAGGAGGCACGCAGCCTTCGAGAATGTGAGCTC
     1 ATGGAGTCTGGCAGTACCGCCGCCAGTGAGGAGGCACGCAGCCTTCGAGAATGTGAGCTC

     1 -M--E--S--G--S--T--A--A--S--E--E--A--R--S--L--R--E--C--E--L-

                                 R                                 

   241 TACGTCCAGAAGCATAACATTCAAGCGCTGCTCAAAGATTCTATTGTGCAGTTGTGCACT
    61 TACGTCCAGAAGCATAACATTCAAGCGCTGCTCAAAGATTCTATTGTGCAGTTGTGCACT

    21 -Y--V--Q--K--H--N--I--Q--A--L--L--K--D--S--I--V--Q--L--C--T-

   301 GCTCGACCTGAGAGACCCATGGCATTCCTCAGGGAATACTTTGAGAGGTTGGAGAAGGAG
   121 GCTCGACCTGAGAGACCCATGGCATTCCTCAGGGAATACTTTGAGAGGTTGGAGAAGGAG

    41 -A--R--P--E--R--P--M--A--F--L--R--E--Y--F--E--R--L--E--K--E-

   361 GAGGCAAAACAGATTCAGAATCTGCAGAAAGCAGGCACTCGTACAGACTCAAGGGAGGAT
   181 GAGGCAAAACAGATTCAGAATCTGCAGAAAGCAGGCACTCGTACAGACTCAAGGGAGGAT

    61 -E--A--K--Q--I--Q--N--L--Q--K--A--G--T--R--T--D--S--R--E--D-

   421 GAGATTTCTCCTCCTCCACCCAACCCAGTGGTTAAAGGTAGGAGGCGACGAGGTGCTATC
   241 GAGATTTCTCCTCCTCCACCCAACCCAGTGGTTAAAGGTAGGAGGCGACGAGGTGCTATC

    81 -E--I--S--P--P--P--P--N--P--V--V--K--G--R--R--R--R--G--A--I-

   481 AGCGCTGAGGTCTACACGGAGGAAGATGCGGCATCCTATGTTAGAAAGGTTATACCAAAA
   301 AGCGCTGAGGTCTACACGGAGGAAGATGCGGCATCCTATGTTAGAAAGGTTATACCAAAA

   101 -S--A--E--V--Y--T--E--E--D--A--A--S--Y--V--R--K--V--I--P--K-

   541 GATTACAAGACAATGGCCGCTTTAGCCAAAGCCATTGAAAAGAATGTGCTGTTTTCACAT
   361 GATTACAAGACAATGGCCGCTTTAGCCAAAGCCATTGAAAAGAATGTGCTGTTTTCACAT

   121 -D--Y--K--T--M--A--A--L--A--K--A--I--E--K--N--V--L--F--S--H-

            Y                                                      

   601 CTTGATGATAATGAGAGAAGTGATATTTTTGATGCCATGTTTTCGGTCTCCTTTATCGCA
   421 CTTGATGATAATGAGAGAAGTGATATTTTTGATGCCATGTTTTCGGTCTCCTTTATCGCA

   141 -L--D--D--N--E--R--S--D--I--F--D--A--M--F--S--V--S--F--I--A-

   661 GGAGAGACTGTGATTCAGCAAGGTGATGAAGGGGATAACTTCTATGTGATTGATCAAGGA
   481 GGAGAGACTGTGATTCAGCAAGGTGATGAAGGGGATAACTTCTATGTGATTGATCAAGGA

   161 -G--E--T--V--I--Q--Q--G--D--E--G--D--N--F--Y--V--I--D--Q--G-

   721 GAGACGGATGTCTATGTTAACAATGAATGGGCAACCAGTGTTGGGGAAGGAGGGAGCTTT
   541 GAGACGGATGTCTATGTTAACAATGAATGGGCAACCAGTGTTGGGGAAGGAGGGAGCTTT

   181 -E--T--D--V--Y--V--N--N--E--W--A--T--S--V--G--E--G--G--S--F-

   781 GGAGAACTTGCTTTGATTTATGGAACACCGAGAGCAGCCACTGTCAAAGCAAAGACAAAT
   601 GGAGAACTTGCTTTGATTTATGGAACACCGAGAGCAGCCACTGTCAAAGCAAAGACAAAT

   201 -G--E--L--A--L--I--Y--G--T--P--R--A--A--T--V--K--A--K--T--N-

   841 GTGAAATTGTGGGGCATCGACCGAGACAGCTATAGAAGAATCCTCATGGGAAGCACACTG
   661 GTGAAATTGTGGGGCATCGACCGAGACAGCTATAGAAGAATCCTCATGGGAAGCACACTG

   221 -V--K--L--W--G--I--D--R--D--S--Y--R--R--I--L--M--G--S--T--L-

   901 AGAAAGCGGAAGATGTATGAGGAATTCCTTAGTAAAGTCTCTATTTTAGAGTCTCTGGAC
   721 AGAAAGCGGAAGATGTATGAGGAATTCCTTAGTAAAGTCTCTATTTTAGAGTCTCTGGAC

   241 -R--K--R--K--M--Y--E--E--F--L--S--K--V--S--I--L--E--S--L--D-

   961 AAGTGGGAACGTCTTACGGTAGCTGATGCATTGGAACCAGTGCAGTTTGAAGATGGGCAG
   781 AAGTGGGAACGTCTTACGGTAGCTGATGCATTGGAACCAGTGCAGTTTGAAGATGGGCAG

   261 -K--W--E--R--L--T--V--A--D--A--L--E--P--V--Q--F--E--D--G--Q-

  1021 AAGATTGTGGTGCAGGGAGAACCAGGGGATGAGTTCTTCATTATTTTAGAGGGGTCAGCT
   841 AAGATTGTGGTGCAGGGAGAACCAGGGGATGAGTTCTTCATTATTTTAGAGGGGTCAGCT

   281 -K--I--V--V--Q--G--E--P--G--D--E--F--F--I--I--L--E--G--S--A-

  1081 GCTGTGCTACAACGTCGGTCAGAAAATGAAGAGTTTGTTGAAGTGGGAAGATTGGGGCCT
   901 GCTGTGCTACAACGTCGGTCAGAAAATGAAGAGTTTGTTGAAGTGGGAAGATTGGGGCCT

   301 -A--V--L--Q--R--R--S--E--N--E--E--F--V--E--V--G--R--L--G--P-

  1141 TCTGATTATTTTGGTGAAATTGCACTACTGATGAATCGTCCTCGTGCTGCCACAGTTGTT
   961 TCTGATTATTTTGGTGAAATTGCACTACTGATGAATCGTCCTCGTGCTGCCACAGTTGTT

   321 -S--D--Y--F--G--E--I--A--L--L--M--N--R--P--R--A--A--T--V--V-

               Y                                              

  1201 GCTCGTGGCCCCTTGAAGTGCGTTAAGCTGGACCGACCTAGATTTGAACGTGTTCTTGGC
  1021 GCTCGTGGCCCCTTGAAGTGCGTTAAGCTGGACCGACCTAGATTTGAACGTGTTCTTGGC

   341 -A--R--G--P--L--K--C--V--K--L--D--R--P--R--F--E--R--V--L--G-

                                    Y                              

  1261 CCATGCTCAGACATCCTCAAACGAAACATCCAGCAGTACAACAGTTTTGTGTCACTGTCT
  1081 CCATGCTCAGACATCCTCAAACGAAACATCCAGCAGTACAACAGTTTTGTGTCACTGTCT

   361 -P--C--S--D--I--L--K--R--N--I--Q--Q--Y--N--S--F--V--S--L--S-

                                      Y                            

  1321 GTCTGAAATCTGCCTCCTGTGCCTCCCTTTTCTCCTCTCCCCAATCCATGCTTCACTCAT
  1141 GTCTGA......................................................

   381 -V--*-......................................................
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