IDENTIFICATION

Species: Amaranthus hypochondriacus
Locus: AH019277

Gene Model: AH019277-RA
Description: AhyEXPA-16

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Ahypochondriacus_v2_ 1

EXTERNAL RESOURCES
https://www.nchi.nlm.nih.gov/genome/?term=amaranthus+hypochondriacus



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Ahypochondriacus_v2_1
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/?term=amaranthus+hypochondriacus
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DOMAIN ARCHITECTURE

1 25 S0 75 100 1285 150 178 200 228 233
uery seq. A

Superfanilies PLNOOOS50

List of domain hits *
Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family ¢i31535 expansin A Provisional 11-232  8.85e-108
SEQUENCES

Peptide

>AhyEXPA-16

MGSLTIQASFFLLIAINLCLRVAYGDYGGGWVNAHATFYGGACGYGNLYSQGYGTS

TAALSTALFNNGLSCGACFELRCNDDPKWCLPGSIIITATNFCPPNPALPNNNGGWCN
PPLQHFDMAQPSFLKIAQVPCVRKGGIRFTINGHSYFNLVLITNVAGAGDVHSVSIKG

SKTGWQSMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFQVTSSDGRTVTSNNVAPAGWQFGQTF
EGRQF*

CDS (coding sequence)
>AhyEXPA-16

ATGGGCTCTTTAACCATTCAGGCATCTTTTTTTCTCCTCATTGCCATCAATCTATGC
CTCCGAGTCGCTTACGGCGACTACGGTGGCGGTTGGGTTAATGCCCATGCCACAT
TTTATGGAGGAGCATGTGGATACGGAAATTTATACAGTCAAGGATACGGTACTAG
CACTGCTGCTTTAAGTACAGCTCTGTTCAACAATGGGTTGAGTTGTGGAGCTTGTT
TTGAGCTTCGCTGCAACGACGACCCAAAATGGTGTCTTCCGGGTAGTATAATAAT
CACAGCTACTAATTTCTGTCCACCAAACCCAGCTCTGCCAAACAACAATGGGGGA
TGGTGTAATCCTCCATTGCAACACTTTGATATGGCTCAGCCTTCTTTCTTGAAGAT
TGCTCAGGTACCTTGTGTAAGGAAAGGAGGAATTAGGTTCACAATCAATGGACAC
TCTTACTTCAACTTGGTACTCATCACCAACGTTGCTGGAGCCGGTGACGTCCATTC
GGTGTCGATCAAGGGTTCGAAGACTGGATGGCAGTCCATGTCGAGAAATTGGGG
CCAAAATTGGCAAAGTAACTCGTACCTCAATGGACAAAGCCTCTCATTTCAAGTT
ACTTCTAGTGATGGAAGAACGGTTACTAGTAACAATGTTGCTCCTGCTGGTTGGC
AATTTGGCCAAACTTTTGAGGGTCGTCAATTTTAA

Nucleotide
>AhyEXPA-16

ATGGGCTCTTTAACCATTCAGGCATCTTTTTTTCTCCTCATTGCCATCAATCTATGC
CTCCGAGTCGCTTACGGCGACTACGGTGGCGGTTGGGTTAATGCCCATGCCACAT
TTTATGGTGGAGGTGATGCTTCCGGCACAATGGGTAAGTACATTTCACCATTATA
ATTGTTTAATATTTCTCATTGCGCAAAACTAAAAATTATAAAAAGTTGATGGGTA
AGTACATTTCGCCCATCATTTTTAATTTGCATTTTACTCTTAATTTATAAGTTGAAA




TATAGTCACGTGGAATCTTGTTTGATTCGTCTCAATACAAGGATTATTCATATCAA
ATTTTTATAATTTTTAATTAATAATAATTTGAGATATTAACTAAATAAGAGATATT
TAGGTTGAATAAGAGGGAATATTATTAACTAAATGAGATACTAAAATTAAGTATT
GTAAATTTGGAATTGTATGATGCAGGAGGAGCATGTGGATACGGAAATTTATACA
GTCAAGGATACGGTACTAGCACTGCTGCTTTAAGTACAGCTCTGTTCAACAATGG
GTTGAGTTGTGGAGCTTGTTTTGAGCTTCGCTGCAACGACGACCCAAAATGGTGT
CTTCCGGGTAGTATAATAATCACAGCTACTAATTTCTGTCCACCAAACCCAGCTCT
GCCAAACAACAATGGGGGATGGTGTAATCCTCCATTGCAACACTTTGATATGGCT
CAGCCTTCTTTCTTGAAGATTGCTCAGTACCGTGCTGGGATTGTCCCTGTTTCCTA
CAGAAGGTATTTTTCTCATTACTTTCTCTGGTTAGTAATAAGAAAGACATATAGTA
TAAAATTTCATGAAAAGTTTTACCACCACCTATTTACAGAGAATGTGATATTTGTT
TTTTGATACTATTCACTCATTACTCTTAATTTGTATTTTATTCTTAATCTATAGATT
AAAATATAGTCAAGTGAGATCTTGTTTGATTCGTCTCAATACAAAGATTATTAAT
ATTCACTTTTTATAATATTTCGTTATGTATAATAAGATATATTAAACATTGAATAA
GTGCATTGAATAGTGTGGAAAATCAAATGTCTCATTCTCTATGAATAGGAGGGAG
TATATCATTTTGTTTACAATATTCCATTATCACCTAATAACACATCTTCTAATGGT
AATTCATTGGAATAAATTTTTATGAAATGAAATGATTAGATTTGGACAAGTATAA
CTAAGAGATTTTTTTCAACTAAAATTACATTAATTCTTATTACAATCGTTTATTAC
TACCTTTGACAGTTTATTACCAAAAAAAAAAAGAACTTTTAGTAAATAAAGTAGT
TCAATTTTGACTGTTCGTATTGGAAACAGTTTGTTTGACCTATGTATGTAAAGACT
TAAGAGTATTAATTAACCTATTTAATCAATTTATTTAAGGGTATTCTCTTAAATAT
GAGAGCATTTTTCAAAACTATATTAACTATTGTAGTTATAAAAAACAGAATATTT
AAAGAATCCTTTTAATTATGAATTATGGATTTTAAATGAGATAATTAATTCTTTTT
GACTTATATCTATGTGGGGTAGATTGTTGTGTTATAAATACTTGAGTTTTCTAAAG
CAGTACAAATTGATCAATTGGCAGGGTACCTTGTGTAAGGAAAGGAGGAATTAG
GTTCACAATCAATGGACACTCTTACTTCAACTTGGTACTCATCACCAACGTTGCTG
GAGCCGGTGACGTCCATTCGGTGTCGATCAAGGGTTCGAAGACTGGATGGCAGTC
CATGTCGAGAAATTGGGGCCAAAATTGGCAAAGTAACTCGTACCTCAATGGACA
AAGCCTCTCATTTCAAGTTACTTCTAGTGATGGAAGAACGGTTACTAGTAACAAT
GTTGCTCCTGCTGGTTGGCAATTTGGCCAAACTTTTGAGGGTCGTCAATTTTAACT
TCAGTCTACAATTTTCTTAAGGAAATAATTCTTTAAGAAATTTCTAGAATTATAGA
AAATTAGTAGCATGAAAAATTGTATATGGGTATCAGTACGAAATTGGTAATTCGT
AAGAAAGGGTCCGTTAGAAAATGTGCCCTATATATAAATATGTTGCAGTGGTGCC
TAGAATAGCGCCCGCTAAAGGCCATTTTTCTTTATAATAGAGATGCATAGGCAAA
ATTTGGTTTTAGAGAGTGTTGCCTAAGAAATGGTGTTCTTTTGCCTGGTTTTTATA
GGCAAGAGTAAGCGTTATTTCTTTTTTTACTTGGATGATCTAATTTTGTCGGGGTG
GTGTAATCCTGCATTTATTATATTCATGTATTATGAACTTTTATCATTGTAATC




