IDENTIFICATION

Species: Boechera stricta

Locus: Bostr.23794s0099

Gene Model: Bostr.23794s0099.1.p
Description: BosEXPA-16
Family: Alpha Expansin

3D structure:
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Query seq,
Superfanilies PLNO0050

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family 535 expansin A; Provisional 28-255 5.30e-125
SEQUENCES

Peptide

>BosEXPA-16

MAIKLAILFTTFVLFSLADARIPGVY SGGGWQNAHATFYGGSDASGTMGGACGYGN
LYSQGYGTNTAALSTALFNNGMSCGACFELKCANDPQWCHSGSPSILITATNFCPPNL
AQPSDNGGWCNPPREHFDLAMPVFLKIAQYRAGIVPVSYRRVPCRKRGGIRFTINGH
RYFNLVLITNVAGAGDIVRGSVKGSRTGWMSLSRNWGQNWQSNAVLVGQSLSFRV
TGSDRRTSTSWNIVPSNWQFGQTFVGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>BosEXPA-16

ATGGCTATTAAACTAGCAATTTTATTTACCACATTTGTCCTTTTTAGCCTCGCCGA
CGCTAGAATCCCCGGCGTTTACTCCGGTGGCGGGTGGCAAAATGCACACGCCACT
TTTTACGGTGGCAGCGACGCGTCCGGCACTATGGGAGGAGCTTGTGGTTACGGTA
ACCTATACAGCCAAGGGTACGGGACCAACACGGCAGCTTTGAGCACGGCGCTGT
TTAACAACGGTATGAGTTGTGGAGCCTGCTTTGAGCTAAAATGCGCCAACGACCC
TCAATGGTGCCACTCAGGTAGTCCTTCGATCCTCATCACCGCAACCAATTTCTGCC
CACCAAACTTGGCTCAGCCCAGCGACAACGGAGGATGGTGCAACCCACCACGTG
AACACTTTGACCTAGCCATGCCTGTCTTCCTCAAGATCGCTCAATATCGCGCCGGC
ATTGTCCCCGTCTCATACCGCAGGGTGCCCTGTAGAAAGAGAGGTGGAATAAGGT
TCACGATCAACGGTCACCGTTACTTCAACTTGGTTCTGATCACAAACGTGGCTGG
AGCAGGAGACATCGTGAGGGGAAGCGTGAAAGGTTCACGGACTGGTTGGATGAG
TTTGAGCAGGAACTGGGGTCAAAACTGGCAATCTAACGCTGTTTTGGTTGGTCAG
TCACTTTCCTTCCGTGTGACAGGCAGTGACCGTAGAACATCTACTTCATGGAACA
TCGTTCCTTCTAACTGGCAGTTTGGTCAAACCTTTGTCGGGAAGAATTTCAGGGTT
TAA

Nucleotide
>BosEXPA-16

TAACAAACCTTACTCTTTCTCTAAACAAGAGCGCAAGCTCGCAAAGCGCTCTTGT
TCTTTCTTCATTTTCTCCTTTAACTCTTTTATTGCTCACCCTCTCATAGTAATTTAG
AACCCTTTTTCTAATAATTTACACACAAAAATGGCTATTAAACTAGCAATTTTATT
TACCACATTTGTCCTTTTTAGCCTCGCCGACGCTAGAATCCCCGGCGTTTACTCCG
GTGGCGGGTGGCAAAATGCACACGCCACTTTTTACGGTGGCAGCGACGCGTCCGG




CACTATGGGTCAGTCCATAAAAAACAGAGCATATATACTTCAAAAGAGTACTTTC
TTTTTTAATTATCTTAACAAAATGGGTTTTTAATTAATTACAGGAGGAGCTTGTGG
TTACGGTAACCTATACAGCCAAGGGTACGGGACCAACACGGCAGCTTTGAGCAC
GGCGCTGTTTAACAACGGTATGAGTTGTGGAGCCTGCTTTGAGCTAAAATGCGCC
AACGACCCTCAATGGTGCCACTCAGGTAGTCCTTCGATCCTCATCACCGCAACCA
ATTTCTGCCCACCAAACTTGGCTCAGCCCAGCGACAACGGAGGATGGTGCAACCC
ACCACGTGAACACTTTGACCTAGCCATGCCTGTCTTCCTCAAGATCGCTCAATATC
GCGCCGGCATTGTCCCCGTCTCATACCGCAGGTACCATCTTGTATACATCTTTAGG
GCTTGCCAATATTTACAAGATAGTAAGACCATAATTAGCGAAAAAAATATCTAGA

TAAACGGCTAAAAACAATTAGTGGATGGCATTTTTTACATTTTTTGTTCTCTGTTT
TAATACTAGATGATTACTTTTTAGGTAATATTAAATATTTGAACCAACAGTTGAAC
CAACAGTTGAACCACAAATAATTTAGAAGCATTTTTTGTGTTTGTGTGTATTATGT

CTCTAATGCACAAATTAATCAATAAATTTCCAAATTTTATTGACATGTAAGTGAGT
GACTTAACGAGTGTGAAATGTTGGTTTCTTTGTAGGGTGCCCTGTAGAAAGAGAG
GTGGAATAAGGTTCACGATCAACGGTCACCGTTACTTCAACTTGGTTCTGATCAC
AAACGTGGCTGGAGCAGGAGACATCGTGAGGGGAAGCGTGAAAGGTTCACGGAC
TGGTTGGATGAGTTTGAGCAGGAACTGGGGTCAAAACTGGCAATCTAACGCTGTT
TTGGTTGGTCAGTCACTTTCCTTCCGTGTGACAGGCAGTGACCGTAGAACATCTAC
TTCATGGAACATCGTTCCTTCTAACTGGCAGTTTGGTCAAACCTTTGTCGGGAAGA
ATTTCAGGGTTTAAGGCGAGTTTCGAGAAACTAAAATTTGGAGGAAATCGAAAAT
TAAAGTGGTTCGAGACAAAAGAAAACTCTCCGCTAATTTCGCTATTCCTCCTTTTT
ITTTTCTTTAATTTTATATATGGAAAGGAGAGAAAAATGAGGGGAAAGTATCTTT
GACTTTTGTGTGTGTTTTCACTTTTTTTTTTTAATGTTTTTTTTTTTTTTGGGTTTGG
TGTTTTAATAGTGTGAGTGGTAAAGGGGAAATGGGGGAGAGAGAGAAGGTGAGT
AGCTGAAGTGGCTGTGAGAAAATTTTGTAACAGCCCGCAGCTATTAAAGTATTTT
ACATGGTTGGGTTGTAAGTTACAACTTGTAACGTTTAATTTCGTGTAATCTAAAAA
CATG






