IDENTIFICATION

Species: Kalanchoe laxiflora
Locus: Kalax.0017s0104

Gene Model: Kalax.0017s0104.1.p
Description: KIEXPA-10

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/KlaxifloraFTBG2000359A_v3_ 1
KEGG:-

EXTERNAL RESOURCES



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/KlaxifloraFTBG2000359A_v3_1
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Query seq.
Superfanilies PLNOOOS0

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family 535 expansin A; Provisional 1-247 588e-138
SEQUENCES
Peptide
>KIEXPA-10

MGFVGLMLVGLVCLSSFADGYGGGWTDAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQ
GYGTNTAALSTAMFNNGLSCGACFEIRCVNDKQWCLGGSIVVTATNFCPPNNALPN
DAGGWCNPPLHHFDLSQPVFQQIAHFRAGIVPVSYRRVPCQKKGGIRFTMNGHSYFN
LVLITNVAGAGDVQSVSIKGSRTNWEPMSRNWGQNWQSSALLNGQALSFKVITSDG
HTITSYNVAPPNWSFGQTFAGQQFP*

CDS (coding sequence)
>KIEXPA-10

ATGGGTTTTGTGGGGCTGATGCTTGTGGGGTTGGTGTGTTTGAGCTCGTTTGCTGA
TGGGTATGGTGGAGGATGGACTGACGCTCATGCCACCTTCTACGGCGGCGGCGAT
GCTTCTGGCACAATGGGCGGTGCATGCGGGTATGGAAACTTATACAGCCAGGGAT
ATGGGACTAACACCGCCGCTCTCAGCACTGCCATGTTCAACAATGGGCTGAGCTG
TGGAGCTTGTTTTGAGATTAGGTGTGTGAACGACAAGCAATGGTGTCTTGGAGGG
TCTATTGTGGTCACTGCTACTAACTTCTGCCCCCCAAATAACGCTCTCCCGAATGA
TGCCGGAGGCTGGTGTAACCCTCCTCTGCATCACTTCGATCTCTCTCAGCCTGTAT
TTCAACAAATCGCCCACTTCAGGGCTGGAATTGTTCCTGTTTCCTATAGAAGGGT
ACCTTGCCAGAAGAAAGGAGGGATAAGGTTCACTATGAACGGCCACTCCTACTTC
AACCTTGTTTTGATAACAAATGTTGCAGGAGCAGGAGATGTCCAGTCTGTTTCCA
TCAAGGGCTCCAGGACTAACTGGGAGCCCATGTCGAGAAACTGGGGCCAAAACT
GGCAGAGCAGCGCCCTCCTCAACGGCCAAGCGCTGTCTTTCAAGGTCATCACCAG
CGACGGCCACACTATCACCTCCTACAATGTTGCTCCTCCAAATTGGTCCTTCGGCC
AGACCTTCGCTGGCCAGCAGTTTCCATGA

Nucleotide
>KIEXPA-10

CAAGCCTGCAACAGCAAGGACCAGTCGCCAGACAAGCCCAGACCTCCCTCACCA
GGATCTGTCTGACATTTAGCTGCTACTAGTCCCTAAAACCCTAATCTCTGCCACCA
CTTGCTCACTCTCTCTACCCACCTTCCAACCTTAAAGTTGTCACCTTTATCAATTTC
ACCACACACCCGTTTTTTCTAATTTACAATGCCGCAACGCTTTATACGACGCGGTC
TTGAGCTTTACAACAATGCTAGCGGTTTGGGGTCCCCACACTGGAGGCCCTGAGA
GTCCGTTATATCTTGGGACTATTTTAAAGTCCCAGTCTTCACGCTCCACCCTTTTC



CTTCCCTATAAATCACACCCTTTTCCCGGTTGCAGTTGGAGGCATCAGTTTACAGT
TATTAGTCAAGAAAGTGACTTGTGACTTGAGAGGTAAGGCGTGGGGTTTTCATGT
GGGTATCAAATTCTTGATGAAATGCTTGTGTGGGTTCTTCTTAGCGCTTAAAGTTA
GCATCTTTGTGCAGGAAACATGGGTTTTGTGGGGCTGATGCTTGTGGGGTTGGTG
TGTTTGAGCTCGTTTGCTGATGGGTATGGTGGAGGATGGACTGACGCTCATGCCA
CCTTCTACGGCGGCGGCGATGCTTCTGGCACAATGGGTATGTGAAAAATCCACAG
TCTCATCAAGCATCAACCACCAGATCTCCAAACTCAAACTAAAACTCAGCTGTAT
TTTGGTAAATGGGTTGTCCAAAGTTTGAATCTTGTGTGTTTGGTAATGCAGGCGGT
GCATGCGGGTATGGAAACTTATACAGCCAGGGATATGGGACTAACACCGCCGCT
CTCAGCACTGCCATGTTCAACAATGGGCTGAGCTGTGGAGCTTGTTTTGAGATTA
GGTGTGTGAACGACAAGCAATGGTGTCTTGGAGGGTCTATTGTGGTCACTGCTAC
TAACTTCTGCCCCCCAAATAACGCTCTCCCGAATGATGCCGGAGGCTGGTGTAAC
CCTCCTCTGCATCACTTCGATCTCTCTCAGCCTGTATTTCAACAAATCGCCCACTT
CAGGGCTGGAATTGTTCCTGTTTCCTATAGAAGGTATTCATCTTTTTTCCCATCTC
ATAGTAGGGCTACCCTTGTCAAGCTTACCTTGTAAATTGACTATGTTGACTAGAA
GTTGACCGGGTGAAATGTCACACATCTCCTATTGAAGATCAGAAGAGCTAATTAT
AAGTCTAAACTTTTAGTCACCACAGTTATAGATTCTAGAGGAATTCCACCCAGTC
ATCTTTTTTACTGGTGATATCATTGAGCCGTTACCCAATGAGTCTGAAGGTGCGGG
TGTGTGGCCCTCACTACAAAGAAATTTCTGAAGTCAGATTTGTGGGATGTGTAGT
TCTTGAAATGGGGTGTTCTCTAGAGACGGATATGATTGTATTTGGGACGTTTTGCA
GGGTACCTTGCCAGAAGAAAGGAGGGATAAGGTTCACTATGAACGGCCACTCCT
ACTTCAACCTTGTTTTGATAACAAATGTTGCAGGAGCAGGAGATGTCCAGTCTGT
TTCCATCAAGGGCTCCAGGACTAACTGGGAGCCCATGTCGAGAAACTGGGGCCA
AAACTGGCAGAGCAGCGCCCTCCTCAACGGCCAAGCGCTGTCTTTCAAGGTCATC
ACCAGCGACGGCCACACTATCACCTCCTACAATGTTGCTCCTCCAAATTGGTCCTT
CGGCCAGACCTTCGCTGGCCAGCAGTTTCCATGATCAAAAGCACCGCCTTTTCCA
CGGCTGTCTTCTTTATTTCAAGGCAGCCACGCCTAGGTTAGAATTATAATTTGGCG
GCGAATGATAGGAGCTTATTTTAAAATAGTTCCTGGTCATTTCTTTAGTTTAAACT
ACTGAGATCCTCCACACTAAAGGAGTGTTGAGTTGTGATGTGTGTCTGGTCTGGT
TCTTCTTTTTTTTGAAGCCAGCTGCAGAGAAGATTAGTTTGAAAGGCAGTGGGTC
ACTTGTGAAGCAATGCCCTTTTACCTTCTTTAAGGGTTTTGCATTAGGCTTATTTT
AAAGCTTGCATTTGCTGCTTGAGTTTTTAAGTGTCACCAGCTTTATTGGGTGTTAA
AGGGTGTCCAAGTTTAGCTGTCAGGTTTGTGTCATGACATGTTTTGAACTTGAAA
ACTTGTAATGATGAAAATGCTTGTTTCTCTTGACCTAGTTTGACTTCCATCGAGCA
GAGGAACTACTGGAGAAAACCAGTGGGCTTGATGTTCGACTCACATGTTGAAACC
CATAATATAAACACACATTGGTGGGCCAAGCCTGCTTCATTCCGGGAAAAATATC
TTCTTTTAATAGAATAGAA






