IDENTIFICATION

Species: Ricinus communis
Locus: 30078.m002246

Gene Model: 30078.m002246
Description: RCEXPA-13
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Rcommunis_v0_1
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T01087
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Superfanilies PLNOOOS0

Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN00O50 super family 31535 expansin A; Provisiona 58-281 2 71e-80
SEQUENCES

Peptide

>RcEXPA-13

MALPLRALSATLLSLLLAIALADYCHAHSVHHAIGRHGHHFKSPTLKHHRPKFKPGP
WIKAHATFYDGSSTSFGGACDYKDVVASGYGLNTVAVSDVLFKNGQACGACYELR
CVDNPQWCKLGQPSLIVTATDRCPPNPSQPSDNGGWCNPPREHFDIAKPVFNQLADY
VAGVIPVKYRRVPCQKHGGIRFTILGNPWFYQVIVWNVGGAGDVTSVEVKGNKKVK
WTQMQRDWGATWKTNAILQGESLTFRVRASDGRSSTSWHVAPKNWQFGQTFEGKN
FK

CDS (coding sequence)
>RcEXPA-13

ATGGCTTTGCCTTTGAGAGCCTTATCTGCTACGTTGTTGTCATTGCTTTTAGCCATT
GCATTGGCTGATTATTGCCATGCACACTCTGTTCACCATGCAATTGGACGACATG
GCCACCATTTTAAGTCTCCAACTCTCAAACATCACCGTCCTAAGTTCAAGCCAGG
GCCATGGATCAAAGCTCATGCTACCTTCTACGATGGTAGCTCCACCAGTTTTGGA
GGAGCATGTGACTACAAAGACGTTGTAGCTTCAGGGTACGGCTTGAACACAGTG
GCAGTAAGCGATGTTCTATTCAAAAATGGACAAGCCTGCGGTGCTTGTTATGAAC
TGAGATGTGTAGATAACCCTCAATGGTGCAAGCTAGGGCAGCCATCTCTCATCGT
TACGGCAACAGACCGTTGCCCGCCCAATCCATCTCAACCAAGTGATAATGGTGGT
TGGTGCAATCCACCTCGTGAACATTTCGACATAGCCAAGCCTGTCTTCAACCAAC
TTGCTGACTATGTGGCTGGCGTTATTCCTGTCAAATACCGCAGGGTTCCATGCCAG
AAGCATGGAGGAATCAGGTTCACAATACTGGGGAATCCTTGGTTCTACCAGGTTA
TAGTGTGGAATGTTGGTGGAGCTGGAGATGTCACTAGCGTGGAAGTGAAGGGCA
ATAAAAAGGTGAAGTGGACCCAAATGCAACGCGATTGGGGTGCCACCTGGAAAA
CCAATGCTATTTTGCAGGGTGAGTCGCTGACCTTCAGGGTTAGAGCAAGTGATGG
CAGATCCTCAACTTCTTGGCATGTTGCCCCTAAGAACTGGCAATTTGGTCAGACCT
TTGAGGGTAAGAACTTCAAGTAG

Nucleotide

>RcEXPA-13

GAAAAAAATAAAGAATAAGAAGAACAAGAACTGCCAAGTTGTTGTGCCGAAGCA
GAAATGGCTTTGCCTTTGAGAGCCTTATCTGCTACGTTGTTGTCATTGCTTTTAGC
CATTGCATTGGCTGATTATTGCCATGCACACTCTGTTCACCATGCAATTGGACGAC
ATGGCCACCATTTTAAGTCTCCAACTCTCAAACATCACCGTCCTAAGTTCAAGCC



AGGGCCATGGATCAAAGCTCATGCTACCTTCTACGATGGTAGCTCCACCAGTTTT
GGTATGCCTTTTTTCTTCTCTATTTTTTAACCCTTTTTTTTCCTATTTGAGGGAAGA
ATGTAGAAATAAAATACACATACGAACCCTAAGTTACCTATATTTCAAGAATAAT
TTTGTCATTTTTGCTAGAGTAGTGTTCTCATCGCCTGATGACCATATTAGATATTG
TTCATGTATTAATGGGCATTGTTTGTTCCTGTATTACTAGACAATAACTCATTCAT
TTATCCTATTTTTTCAGACATTGTATAAATTATTCTTTCACAGCGGATATATTTTAT
TGAAAATGAAGTTCTTTCTAAAGATATTAAGCGACGTTTATTTTCAAATTATTTTG
AACCCTACTTTTTTTATACGTAATATACATATTGCACAATTTTATATATAAATCAC
AGAGTGATTCTAATTATAAATAACTAATTAAAAAAAAAATGTGCAGGAGGAGCA
TGTGACTACAAAGACGTTGTAGCTTCAGGGTACGGCTTGAACACAGTGGCAGTAA
GCGATGTTCTATTCAAAAATGGACAAGCCTGCGGTGCTTGTTATGAACTGAGATG
TGTAGATAACCCTCAATGGTGCAAGCTAGGGCAGCCATCTCTCATCGTTACGGCA
ACAGACCGTTGCCCGCCCAATCCATCTCAACCAAGTGATAATGGTGGTTGGTGCA
ATCCACCTCGTGAACATTTCGACATAGCCAAGCCTGTCTTCAACCAACTTGCTGA
CTATGTGGCTGGCGTTATTCCTGTCAAATACCGCAGGTTAGATGGTGCCTCCTTGC
CTTCTCACAGTAGCCATATATATATATATATATATACATATATATGGCTGACCCAA
CAAAATACATAACCTAGGCAAGAAAAGGCTACACCTTTTTCTGTACAGATCCACT
AGTGTACCAGGACTAGGGCTAGCCCTGATATGTCTTCTTCTACTTTCGATATTCAG
CCCTATGAGACATGCATGTATCTAGGTAGATCAATGGCATATTCATGCTTTGATAT
TAGTTGATAAGTATCTGGGGATGACTCGCTCGTAAAAAATCTAGCTAACATGTTA
CAATGAACAGCTTCTGAAACGGTTATGTTTGATTGCAGGGTTCCATGCCAGAAGC
ATGGAGGAATCAGGTTCACAATACTGGGGAATCCTTGGTTCTACCAGGTTATAGT
GTGGAATGTTGGTGGAGCTGGAGATGTCACTAGCGTGGAAGTGAAGGGCAATAA
AAAGGTGAAGTGGACCCAAATGCAACGCGATTGGGGTGCCACCTGGAAAACCAA
TGCTATTTTGCAGGGTGAGTCGCTGACCTTCAGGGTTAGAGCAAGTGATGGCAGA
TCCTCAACTTCTTGGCATGTTGCCCCTAAGAACTGGCAATTTGGTCAGACCTTTGA
GGGTAAGAACTTCAAGTAGAGTATTAGAACAAGTCAAAAAATTTCATAGACAGA
CTAATCCTTGTCCTCTTAAGTCATTATCATGTACACTAGCATTATATTCTACTACT
ACACTGAGTATTGGTGCAGTAGCCACCTGTTCATGTGCCAGTGTGGCGGACAGGG
ATGATGTTTAATAGCCTGTAATGTTTATATAACTCAGCTATGTTTCTATTGTCTTCT
CcC



