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Project details 
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Gene report form 
Gene name (i.e. D. mojavensis eyeless):_D. biarmipes Ankyrin 
Gene symbol (i.e.dmoj_ey):_dbia_Ank 
Approximate location in project (from 5’ end to 3’ end):__36965‐13331___ 
Number of isoforms in D. melanogaster:_4___ 
Number of isoforms in this project:___4__ 
 
Complete the following table for all the isoforms in this project: 
 
Name of unique isoform based on 
coding sequence 

List of isoforms with identical coding 
sequences 

Dbia_Ank-PB Dbia_Ank-PC, Dbia_Ank-PD, Dbia_Ank-
PE 

 
 
Isoform report form 
Gene­­‐ isoform name (i.e. dmoj_ey­­‐ PA):_dbia_Ank‐PB 
Names of the isoforms with identical coding sequences as this isoform 
_____ dbia_Ank‐PC, dbia_Ank‐PD, dbia_Ank‐PE  
 
Is the 5’ end of this isoform missing from the end of project:__No______ 
Is the 3’ end of this isoform missing from the end of project:__No______ 
 
 
 
 
 
 



1. Gene Model Checker checklist 
 

 
 

2. View the gene model on the Genome Browser 
 

 
 

 
 
 
 
 
 
 



3. Alignment between the submitted model and the D. melanogaster ortholog 
 
4. #======================================= 
5. # 
6. # Aligned_sequences: 2 
7. # 1: Ank­PB 
8. # 2: Submitted_Sequence 
9. # Matrix: EBLOSUM62 
10. # Gap_penalty: 12 
11. # Extend_penalty: 2 
12. # 
13. # Length: 1566 
14. # Identity:    1177/1566 (75.2%) 
15. # Similarity:  1305/1566 (83.3%) 
16. # Gaps:         132/1566 ( 8.4%) 
17. # Score: 5823 
18. #  
19. # 
20. #======================================= 
21.  
22. Ank­PB             1 MTLGDVRVENKIQTRSETCAI­­­­­NGMALDNKNGIIKQNDATISFLRA     45 
23.                      ||||:|||||||.. :|.||.     |||..|..||.||||||||||||| 
24. Submitted_Seq      1 MTLGEVRVENKIHN­TENCAQTMNINNGMTSDKFNGNIKQNDATISFLRA     49 
25.  
26. Ank­PB            46 ARSGDIKKVMDFLDCGEISDINSCNANGLNALHLAAKDGYVDICCELLRR     95 
27.                      ||||||||::|:|:.||||:|||||||||||||||||||:|||||||||| 
28. Submitted_Seq     50 ARSGDIKKLIDYLESGEISNINSCNANGLNALHLAAKDGFVDICCELLRR     99 
29.  
30. Ank­PB            96 GIKIDNATKKGNTALHIASLAGQHDVINQLILYNANVNVQSLNGFTPLYM    145 
31.                      ||.:|||||||||||||||||||.:||||||..||||||||||||||||| 
32. Submitted_Seq    100 GIAVDNATKKGNTALHIASLAGQQEVINQLIKANANVNVQSLNGFTPLYM    149 
33.  
34. Ank­PB           146 AAQENHDNCCRTLLANGANPSLSTEDGFTPLAVAMQQGHDKIVAVLLEND    195 
35.                      |||||||||||.||||||||:||||||||||||||||||:||||||||.| 
36. Submitted_Seq    150 AAQENHDNCCRILLANGANPTLSTEDGFTPLAVAMQQGHEKIVAVLLETD    199 
37.  
38. Ank­PB           196 VRGKVRLPALHIAAKKNDVNAAKLLLQHDPNADIVSKSGFTPLHIAAHYG    245 
39.                      |||||||||||||||||||||||||||||.|||||||||||||||||||| 
40. Submitted_Seq    200 VRGKVRLPALHIAAKKNDVNAAKLLLQHDQNADIVSKSGFTPLHIAAHYG    249 
41.  
42. Ank­PB           246 NVDIATLLLNNKADVNYVAKHNITPLHVACKWGKLSLCTLLLCRGAKIDA    295 
43.                      ||:||||||||.|||||||||||:||||||||||||:|:|||.||||||| 
44. Submitted_Seq    250 NVEIATLLLNNDADVNYVAKHNISPLHVACKWGKLSVCSLLLSRGAKIDA    299 
45.  
46. Ank­PB           296 ATRDGLTPLHCASRSGHVEVIKHLLQQNAPILTKTKNGLSALHMAAQGEH    345 
47.                      |||||||||||||||||||||:|||:||||||||||||||||||:||||| 
48. Submitted_Seq    300 ATRDGLTPLHCASRSGHVEVIEHLLRQNAPILTKTKNGLSALHMSAQGEH    349 
49.  
50. Ank­PB           346 DEAAHLLLDNKAPVDEVTVDYLTALHVAAHCGHVKVAKLLLDYKANPNAR    395 
51.                      ||||.|||:|||||||||:||||||||||||||||||||||||.|||||| 
52. Submitted_Seq    350 DEAARLLLNNKAPVDEVTIDYLTALHVAAHCGHVKVAKLLLDYNANPNAR    399 
53.  
54. Ank­PB           396 ALNGFTPLHIACKKNRIKMVELLIKHGANIGATTESGLTPLHVASFMGCI    445 
55.                      ||||||||||||||||||:||||||:|||||||||||||||||||||||: 
56. Submitted_Seq    400 ALNGFTPLHIACKKNRIKVVELLIKYGANIGATTESGLTPLHVASFMGCM    449 
57.  
58. Ank­PB           446 NIVIYLLQHEASADLPTIRGETPLHLAARANQADIIRILLRSAKVDAIAR    495 
59.                      |||:||||.||..|:||||||||||||.||||.||||||||||:|||||| 
60. Submitted_Seq    450 NIVVYLLQQEAGPDIPTIRGETPLHLATRANQTDIIRILLRSARVDAIAR    499 
61.  
62. Ank­PB           496 EGQTPLHVASRLGNINIIMLLLQHGAEINAQSNDKYSALHIAAKEGQENI    545 
63.                      ||||||||||||||||||||||||||||||::||.|||||||||||||.: 
64. Submitted_Seq    500 EGQTPLHVASRLGNINIIMLLLQHGAEINAKTNDMYSALHIAAKEGQEEV    549 
65.  
66. Ank­PB           546 VQVLLENGAENNAVTKKGFTPLHLACKYGKQNVVQILLQNGASIDFQGKN    595 
67.                      |||||:|||:.:|:|||||||||||.||||..:|.:|::.|.:::||||| 
68. Submitted_Seq    550 VQVLLDNGAQLDAITKKGFTPLHLASKYGKAKIVTLLIERGCAVNFQGKN    599 
69.  
70. Ank­PB           596 DVTPLHVATHYNNPSIVELLLKNGSSPNLCARNGQCAIHIACKKNYLEIA    645 
71.                      |||.|||||||::..:||:|||||:.|||||||||.|:|||.|:|.|||| 



72. Submitted_Seq    600 DVTSLHVATHYDHHDVVEILLKNGALPNLCARNGQSALHIAAKQNNLEIA    649 
73.  
74. Ank­PB           646 MQLLQHGADVNIISKSGFSPLHLAAQGGNVDMVQLLLEYGVISAAAKNGL    695 
75.                      :|||||||||.:||||||||||||||.|:||||:||||||..|.|||:|| 
76. Submitted_Seq    650 LQLLQHGADVVVISKSGFSPLHLAAQEGHVDMVELLLEYGATSTAAKSGL    699 
77.  
78. Ank­PB           696 TPLHVAAQEGHVLVSQILLEHGANISERTRNGYTPLHMAAHYGHLDLVKF    745 
79.                      ||||:|||.|||.|.:|||||||.|||||:|||:|||:|||.|||||||| 
80. Submitted_Seq    700 TPLHLAAQGGHVHVCRILLEHGAKISERTKNGYSPLHIAAHNGHLDLVKF    749 
81.  
82. Ank­PB           746 FIENDADIEMSSNIGYTPLHQAAQQGHIMIINLLLRHKANPNALTKDGNT    795 
83.                      .:|||||||||:|:||||||||||||||||||||||:||||||||.:||| 
84. Submitted_Seq    750 LLENDADIEMSTNVGYTPLHQAAQQGHIMIINLLLRNKANPNALTNNGNT    799 
85.  
86. Ank­PB           796 ALHIASNLGYVTVMESLKIVTSTSVINSNIGAIEEKLKVMTPELMQETLL    845 
87.                      ||||||||||:||||:||.|||||::::|.|.|:||.|||:||:|.|||| 
88. Submitted_Seq    800 ALHIASNLGYITVMETLKTVTSTSIVDTNSGVIQEKCKVMSPEVMHETLL    849 
89.  
90. Ank­PB           846 SDSDDESCDDLLDHNHYKYMATDDLKANYGQDQKNFDTTNTDHDLTDVSV    895 
91.                      ||.:||..|||||.|||||||||||||.|.|:.:||||||.:||.||||. 
92. Submitted_Seq    850 SDCEDEVGDDLLDQNHYKYMATDDLKATYIQEHQNFDTTNPEHDQTDVSA    899 
93.  
94. Ank­PB           896 ­­LNKKEILPNEMSCIELTEIGHKPDNVVIARSQVHLGFLVSFLVDARGG    943 
95.                        :.:|||..|.:..|..:|:..|||||.|||.:|.|||||||||||||| 
96. Submitted_Seq    900 SPIVEKEIQHNGIKFIRTSEMELKPDNVPIARPRVQLGFLVSFLVDARGG    949 
97.  
98. Ank­PB           944 SMRGYRHNGVRIIVPPKACAEPTRITCRYVKPQRVVNPPPLMEGEALVSR    993 
99.                      |||||||:||||||||||||||||:|||||||.||||||||||||||||| 
100. Submitted_Seq    950 SMRGYRHSGVRIIVPPKACAEPTRLTCRYVKPHRVVNPPPLMEGEALVSR    999 
101.  
102. Ank­PB           994 ILEMSPVDGMFLSPITLEVPHYGTLRKNEREIIILRSDNGESWREHNLYK   1043 
103.                      |||||||||:|||||||||||:||||:|||||||||||:||||||||||: 
104. Submitted_Seq   1000 ILEMSPVDGIFLSPITLEVPHFGTLRENEREIIILRSDDGESWREHNLYE   1049 
105.  
106. Ank­PB          1044 D­­­­­­­IIGE­­­DINQTEEFHSDRIVRIVTQNVPHFFAVVSRVRQEV   1083 
107.                      .       ..||   |.||.:|.|:||||||||||:|||||||||||||| 
108. Submitted_Seq   1050 SEGNINDFYKGEHVGDFNQMDELHTDRIVRIVTQNIPHFFAVVSRVRQEV   1099 
109.  
110. Ank­PB          1084 HVIGPDGGTVFSTAVPQVKAIFPPHALTKKIRVGLQAQSVDLVECSKLLG   1133 
111.                      |.||||||||||||||||:|||||||||||||||||||.||||.|||||| 
112. Submitted_Seq   1100 HAIGPDGGTVFSTAVPQVQAIFPPHALTKKIRVGLQAQPVDLVGCSKLLG   1149 
113.  
114. Ank­PB          1134 QGVAVSPVVTVEPRRRKFHKAITLSIPAPKACTNSMVNACYGNGNSSSPT   1183 
115.                      |||||||:|||||||||||||||||||||||||.||||||||||||:||| 
116. Submitted_Seq   1150 QGVAVSPIVTVEPRRRKFHKAITLSIPAPKACTKSMVNACYGNGNSNSPT   1199 
117.  
118. Ank­PB          1184 LRLLCSISGGQTRATWEDVTGSTPLSFVRDSVTFTTTVSARFWLIDCRNI   1233 
119.                      |||||||:||||||||||||||||||||:||:||||||||||||:||||: 
120. Submitted_Seq   1200 LRLLCSITGGQTRATWEDVTGSTPLSFVKDSITFTTTVSARFWLMDCRNV   1249 
121.  
122. Ank­PB          1234 IDAGRMATELYSHLAKVPFYVKFVIFAKRISQTEAKFSVFCMTDDKEDKT   1283 
123.                      :||||||:||||||.||||.||||:||||:|:.||||||||||||||||| 
124. Submitted_Seq   1250 VDAGRMASELYSHLTKVPFLVKFVVFAKRLSKIEAKFSVFCMTDDKEDKT   1299 
125.  
126. Ank­PB          1284 LEQQEYFKEVAKSRDIEVLQNQIVYLEFAGNIVPILKKGEQLYTKFQPFC   1333 
127.                      |||||||.||||||||||||:|.:||||||:|||:||.||||.||||.|| 
128. Submitted_Seq   1300 LEQQEYFTEVAKSRDIEVLQDQNIYLEFAGSIVPVLKTGEQLSTKFQAFC   1349 
129.  
130. Ank­PB          1334 ENRLSFSAHIKDQEFPHGRICFMTYPMVGPDEVPLKPLCTLNISVDFKTI   1383 
131.                      ||||||.|||||.|||.|||||||.|..||||:|..||||||:|||.||: 
132. Submitted_Seq   1350 ENRLSFIAHIKDPEFPQGRICFMTNPKAGPDELPQNPLCTLNVSVDLKTM   1399 
133.  
134. Ank­PB          1384 TNHLERDNLHSLNDCINAHGKLNHNENIVFGVKEQQVKKIDITKACIMSS   1433 
135.                      |.|||     ::|:.::..|.:|:|:.:.   .|::      |:...... 
136. Submitted_Seq   1400 TKHLE­­­­­NINESVSLSGNMNYNDLLS­­­SEKR­­­­­­TETAPSEK   1435 
137.  
138. Ank­PB          1434 DIKLIHEADVILDDICSHLGSDWPLLANVLGVSQADIDLVKTEFLLNDSV   1483 
139.                      |||                                  .|:..||:.|.:  
140. Submitted_Seq   1436 DIK­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­KLILPEFIRNSA­   1450 
141.  
142. Ank­PB          1484 KQSMAMLQLWLEHGGILTGNVLAEALYKIGRSDIVEKSFKNAEFGTHQPE   1533 



143.                                                                         
144. Submitted_Seq   1451 ­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­   1450 
145.  
146. Ank­PB          1534 KVLPTAGIEKDGDYEQ   1549 
147.                                     : 
148. Submitted_Seq   1451 ­­­­­­­­­­­­­­­K   1451 
149.  
150.  
151. #­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­ 
152. #­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­­ 

 
4. Dot plot between the submitted model and the D. melanogaster ortholog 

 

 
 
 
 



Preparing the project for submission 
 

 
 
Have you annotated all the genes? 

 



 
Though Ank and Ank2 are shown as matches for this BLASTp, the Ank2 results were disregarded 
because the Ank2 gene is on Chromosome 3 and Ank is actually found on the Dot Chromosome.  



 
    


