IDENTIFICATION

Species: Eutrema salsugineum
Locus: Thhalv10004804m

Gene Model: Thhalv10004804m
Description: ESEXPA-13
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Esalsugineum_v1 0
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02985
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Superfanilies PLNOOOS0

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNO0Q50 super family 1535 expansin A; Provisional 6-252 1.02e-140
SEQUENCES

Peptide

>ESEXPA-13

MFMGKMALLGIFMMGLSAMVCSVHGYDASWVNAHATFYGGSDASGTMGGACGY
GNLYSQGYGTNTAALSTALFNNGLSCGACFEIRCQSDGAWCLPGAIVVTATNFCPPN
NALPNNAGGWCNPPLHHFDLSQPIFQRIAHY KAGVVPVSYRRVPCKRRGGIRFTING
HSYFNLVLVTNVGGAGDVHSVAVKGSRTRWQQMSRNWGQNWQSNNLLNGQALSF
KVTASDGRTVVSNNIAPASWSFGQTFTGRQFR*

CDS (coding sequence)
>ESEXPA-13

ATGTTCATGGGAAAAATGGCTCTTTTGGGGATTTTTATGATGGGTTTGTCTGCAAT
GGTATGCTCTGTTCACGGTTATGACGCTAGTTGGGTCAATGCTCATGCCACTTTCT
ATGGTGGTAGTGATGCTTCAGGAACTATGGGTGGTGCTTGTGGGTACGGTAATCT
CTACAGTCAAGGATACGGAACCAACACGGCGGCGTTAAGCACCGCACTGTTCAA
CAACGGGCTAAGCTGCGGCGCGTGTTTCGAGATCCGGTGTCAGAGCGACGGCGC
GTGGTGTTTGCCTGGTGCAATCGTTGTCACGGCCACAAACTTCTGTCCTCCGAACA
ACGCGTTGCCGAATAACGCCGGTGGTTGGTGTAACCCACCGCTTCACCATTTCGA
TCTCTCTCAGCCTATTTTCCAACGCATTGCTCATTACAAAGCTGGTGTTGTCCCTG
TCTCCTACAGAAGGGTTCCGTGTAAGAGAAGGGGAGGAATAAGATTCACAATCA
ATGGTCACTCATACTTCAACCTTGTCTTGGTCACCAATGTTGGCGGCGCCGGAGA
TGTTCACTCGGTGGCGGTTAAAGGTTCGAGGACTAGATGGCAACAAATGTCAAGG
AACTGGGGGCAGAACTGGCAAAGCAACAACCTTTTGAACGGTCAAGCTTTGTCCT
TTAAGGTTACTGCTAGTGATGGTCGAACAGTCGTCTCCAACAACATTGCTCCGGC
TAGCTGGTCGTTCGGACAGACCTTCACCGGTCGTCAATTCCGTTGA

Nucleotide
>ESEXPA-13

AAGCAACTCTCTCTCTCCTTCACATTCCATTTTCTCACTCTCTGTAAAGCTCTGCTC
TTTCTCATAAGAGAATGTTCATGTAAACATCTCTCTCGCTCTACCTACATTTCCAA
TCCACATTTAACGGTTTTCTTTCTTTCTTGCAAACTGTCTCCAATATTCTAATTTTG
TTTGAAATTTGTTCAATTTTCAGGGGAAAAATGGCTCTTTTGGGGATTTTTATGAT
GGGTTTGTCTGCAATGGTATGCTCTGTTCACGGTTATGACGCTAGTTGGGTCAATG
CTCATGCCACTTTCTATGGTGGTAGTGATGCTTCAGGAACTATGGGTAAGTGACT
AAAAAAAAGTCAATTTTTTCGATGAAATGACTCAGTGAAGTCTTGAAATTTAGAA
AAGTTTCTCATTTTTTTTGCTGTTGTTGATGTCTAGGTGGTGCTTGTGGGTACGGT




AATCTCTACAGTCAAGGATACGGAACCAACACGGCGGCGTTAAGCACCGCACTG
TTCAACAACGGGCTAAGCTGCGGCGCGTGTTTCGAGATCCGGTGTCAGAGCGACG
GCGCGTGGTGTTTGCCTGGTGCAATCGTTGTCACGGCCACAAACTTCTGTCCTCCG
AACAACGCGTTGCCGAATAACGCCGGTGGTTGGTGTAACCCACCGCTTCACCATT
TCGATCTCTCTCAGCCTATTTTCCAACGCATTGCTCATTACAAAGCTGGTGTTGTC
CCTGTCTCCTACAGAAGGTAAACACACATTTTTACTATTTGTTGTTGGTAAAGCTT
CTATCTTTATATGCAATTTCTTAACTTTGGTGTGATAAATCTTATTTCTTGCTCTGT
TTTCTAACAGAATTGAACATTTTATTTTTACCGTTCGAAAAAGTTTCAGGCTTTAT
GCAGTTTTGTGTGTGTCATAGTTTGTTCCTCTGAAGGCTGTAAATTTTACTAATGG
TTGATTTGTTTTCATTTGTAGGGTTCCGTGTAAGAGAAGGGGAGGAATAAGATTC
ACAATCAATGGTCACTCATACTTCAACCTTGTCTTGGTCACCAATGTTGGCGGCGC
CGGAGATGTTCACTCGGTGGCGGTTAAAGGTTCGAGGACTAGATGGCAACAAAT
GTCAAGGAACTGGGGGCAGAACTGGCAAAGCAACAACCTTTTGAACGGTCAAGC
TTTGTCCTTTAAGGTTACTGCTAGTGATGGTCGAACAGTCGTCTCCAACAACATTG
CTCCGGCTAGCTGGTCGTTCGGACAGACCTTCACCGGTCGTCAATTCCGTTGAAA
CTGTTTTAATTCCATATTAAAACTCCGTTTATTATATAGTTTAGGGTTTGTGTGGT
GTTGAGGATGGAGGAGAGAGAGAGCGAGAGGGTTTTAGGCTTTTAAGGGTTTTA
ATTGGAGAGCCTTAAAAACTTCTTCTTTGACTCTGAGGGTAAAATGGAGAAAAGG
GCTTATTTTATGAGGGCCCTTTTAGTCATTTTAAGGTCTAGGGTTTTAGCGAGTAT
TGAGTCGAGTGGTTTGTGTAATCTTTTAGCAAAGGGACCTCTTATGTTTCACGCCA

ATGGGTTCCTTTGTTTTATCACTTTTTCATTTGTCTTTTTTAACTTCTGTCTTTGGTT
TAAAAAAGCAGAAGTGGGTAGTGGCAGAGGAGGAATTTCACCACCCGCCAAGTG
[TTTTTTCTGTTTGGGTCGTTTTTTCTTTGTTTGTTGGCAAGTTGTACTGTAAGGGC

TGCTTATGATCAAGCTTAATTTATGGGCTTGATAAGTGTTTTGTTACCAAGTATGA
ATTTTATGTGCTTTGTGTGATTTGAAGTTAATGACTTTCGTTTTGAAGA





