
IDENTIFICATION 

Species: Amborella trichopoda 

Locus: evm_27.model.AmTr_v1.0_scaffold00077 

Gene Model: evm_27.model.AmTr_v1.0_scaffold00077.40 

Description: AtrEXPA-06 

Family: Alpha Expansin  

3D structure: 

 
GENOME DATABASES 

Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Atrichopoda_v1_0  

KEGG: https://www.genome.jp/entry/gn:T02990  

EXTERNAL RESOURCES 

https://plants.ensembl.org/Amborella_trichopoda/Info/Index?db=core 

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Atrichopoda_v1_0
https://www.genome.jp/entry/gn:T02990
https://plants.ensembl.org/Amborella_trichopoda/Info/Index?db=core


GENE STRUCTURE 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>AtrEXPA-06 

MGGSRVCVVVWFWMMGLIWVWPREAFGDYGWQGGHATFYGGGDATGTMGGAC

GYGNLYSQGYGTNTAALSTALFNDGLSCGSCYEMRCNDDPRWCLPGSIVVTATNFC

PPNLGLSNDNGGWCNPPLQHFDLAEPAFLQIAQYRAGIVPVAFRRIPCVKKGGIRFTIN

GHSYFNLVLITNVGGAGDIHAVSIKGSNGGWQPMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFQ

VTTSDGRTVTSYNVAPSNWQFGQTFSGSQF* 

CDS (coding sequence) 

>AtrEXPA-06 

ATGGGTGGCAGTAGAGTGTGTGTTGTTGTGTGGTTTTGGATGATGGGGTTGATTT

GGGTTTGGCCTCGTGAAGCCTTTGGAGACTATGGATGGCAGGGCGGCCATGCCAC

ATTTTATGGTGGTGGTGATGCTACGGGGACTATGGGGGGAGCATGTGGATATGGG

AATCTGTATAGCCAAGGCTATGGCACGAACACAGCAGCCCTGAGCACTGCTCTCT

TCAACGATGGCTTGAGTTGTGGTTCCTGCTATGAAATGAGGTGCAATGACGACCC

AAGGTGGTGCCTTCCAGGCTCCATTGTTGTCACTGCAACCAATTTCTGCCCCCCAA

ATTTGGGTTTGTCAAATGACAATGGTGGTTGGTGCAACCCCCCTCTGCAACATTTT

GACCTTGCTGAACCTGCCTTCCTGCAAATTGCTCAGTACAGGGCTGGAATTGTGC

CTGTGGCCTTTAGAAGGATACCCTGTGTGAAGAAAGGTGGAATAAGGTTCACCAT

CAATGGCCACTCCTACTTCAACTTGGTGCTCATAACTAATGTAGGTGGCGCCGGT

GACATCCACGCCGTGTCCATCAAGGGATCCAACGGTGGATGGCAGCCCATGTCCA

GGAACTGGGGCCAAAACTGGCAGAGCAACTCCTACCTCAATGGCCAGAGCCTCT

CCTTCCAAGTAACCACCAGTGACGGCCGCACCGTCACAAGTTACAACGTTGCGCC

TTCCAATTGGCAGTTCGGCCAAACTTTCAGTGGAAGCCAGTTTTAG 

Nucleotide 

>AtrEXPA-06 

ATGGGTGGCAGTAGAGTGTGTGTTGTTGTGTGGTTTTGGATGATGGGGTTGATTT

GGGTTTGGCCTCGTGAAGCCTTTGGAGACTATGGATGGCAGGGCGGCCATGCCAC

ATTTTATGGTGGTGGTGATGCTACGGGGACTATGGGTCAGTCTCTCTCTCTCGCTC

AATTTAAATTCAAATTCGGTTATTGTAAAATTCTGTCTCTCCTTTCAAACTCTCTCT

CTAAATTTGAATTGAATGTTTGTATAGTAGGACTATTTATTTTTGATTCAAAGTAG



TTACGACTAATCTTGACCATTGAATGTAAAATTGGGTGGTTGTATTTATGCTATTG

ACTGAACACAAATTGGGTGATTGTAAATAAAATTGGGTGATTGTAAATAAAATAG

GGAAAAGTGACCATTTAAACACACACTCTCTTTCTCTCTTGTAAATAATGTGTTTT

CCATTAAAAAACTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCATGAATTGGATGTTTGTAAATCTT

GGTCTCTCTATTCAATCTCTCTCTCTCTCTCAATTCAAATTGGATGTTTGTAAAAC

AGGGGGAGCATGTGGATATGGGAATCTGTATAGCCAAGGCTATGGCACGAACAC

AGCAGCCCTGAGCACTGCTCTCTTCAACGATGGCTTGAGTTGTGGTTCCTGCTATG

AAATGAGGTGCAATGACGACCCAAGGTGGTGCCTTCCAGGCTCCATTGTTGTCAC

TGCAACCAATTTCTGCCCCCCAAATTTGGGTTTGTCAAATGACAATGGTGGTTGGT

GCAACCCCCCTCTGCAACATTTTGACCTTGCTGAACCTGCCTTCCTGCAAATTGCT

CAGTACAGGGCTGGAATTGTGCCTGTGGCCTTTAGAAGGTGAGAATTCTTATTTT

CTCTCTCTTCCTAGAGACAGAGAGAGAGAGTTAATGGAATTTTTGACAAAAGAAA

ACATTTTCCTTTCCTGTGCTTATCTTCATTTACCAATTATCTTTTTGAATGCACACA

TTGTTCCTTTCATTGTGTTTGTTAGTCTTCTAATTTGTTGGTTCGCGATCCACTCTT

TCACATTAAGCTATAAATCTCTTTCACAACCTTTTGTTAGTCTTAATGAGTGTTTG

AAAAATCAAACTGGCCTTAGAAAAAGGCCAGAAATGGCATGTTCCTAAACCGTT

AAACTACCGGTACAACCGGCTTAACCAGGCCAGGCCTGTCTAAAAAGTTGTTAAA

AAATACAAAAAAATCTAAAAAGTCAATTTAAAGCATGATTAAACAAATCACATT

CAAATGAAGTAGAAAATTAGTGAAAAATGAATTTAAAAAATCGATTTGGGCACA

GGGTTATTTATGAAATTTTTTAAGAAGATGGAAATTTTTTAATAAAAATATTCATG

ATCAAAACACTTTCCAATCTTTTTCAAAATGATAAAAAACATTTAATAACACATT

ACAAACAAATTTCTTATTTTTTGAAATTTTATATAATTTTTTAAAAATATCCAATT

GGACCACCAAAACCAGATCAACCCGTATCCGGTTCCAAGTTGAACCTGCAGAATT

TGCAAACACTGGTGATAATGTCCTGCCACCAAATTCGATAGTTTGGCTCCATCTTC

AAAGTTGCACACCTCTATCTCTCTCTTCCCCCATTAGAAGAGTAACTTTGATTTCT

CTTAAACATTAAGTTGATTCCTTTTAATTAATGTTTAAGGGCACAAATTTGTCGGG

CTTTTGAGTCTGAGTTTGCCGGAGAATCAGCCGACTCGAAGGCCGATTCTCATAC

CAAACTCGATCAAATTTTTAAGGAAACACCAATAGGGATCCTAGCCCTAGGAGAC

TTGCCCAATTTTGGGCCAGTCCCTTCCAAATCACTAGGGCCCACGTCTAAATCGAT

TCGGCGCTTTATGAGTCGAACCGATCGGTTTTTAATCATTGTTCCCATTGAAGTCA

TGACCACGTCACCTAAAACTCACATACCCCACTAAATAGATTCTCCCCTCTTTTGT

GTTTGCAGGATACCCTGTGTGAAGAAAGGTGGAATAAGGTTCACCATCAATGGCC

ACTCCTACTTCAACTTGGTGCTCATAACTAATGTAGGTGGCGCCGGTGACATCCA

CGCCGTGTCCATCAAGGGATCCAACGGTGGATGGCAGCCCATGTCCAGGAACTG

GGGCCAAAACTGGCAGAGCAACTCCTACCTCAATGGCCAGAGCCTCTCCTTCCAA

GTAACCACCAGTGACGGCCGCACCGTCACAAGTTACAACGTTGCGCCTTCCAATT

GGCAGTTCGGCCAAACTTTCAGTGGAAGCCAGTTTTAG 


