IDENTIFICATION
Species: Arabidopsis lyrata
Locus: AL1G33030

Gene Model: AL1G33030.t1
Description: AIEXPA-02
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Alyrata v2 1
Kegg: https://www.genome.jp/entry/T01578
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EXTERNAL RESOURCES
https://plants.ensembl.org/Arabidopsis lyrata/Info/Index
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DOMAIN ARCHITECTURE
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List of domain hits "

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNO0193 PLN0019 expansin-A; Provisional 1-252 2.06e-171

SEQUENCES
Peptide
>AIEXPA-02

MSKSLAGLAVLAVLFIAVNAFKPSGLTNGHATFYGGSDASGTMGGACGYGDLYSAG
YGTMTAALSTALFNDGASCGECYRITCDYAADSRWCLKGASVVITATNFCPPNFALP
NNNGGWCNPPLKHFDMAQPAWEKIGIYRGGIVPVVFQRVSCYKKGGVRFRINGRDY
FELVNIQNVGGAGSIKSVSIKGSKTGWLAMSRNWGANWQSNAYLDGQSLSFSITTTD
GATRVFLNVIPSSWSFGQIYSSNVQF*

CDS (coding sequence)
>AIEXPA-02

ATGTCAAAGTCTCTAGCTGGCTTGGCGGTTTTGGCCGTTCTTTTTATTGCGGTTAA
TGCGTTTAAGCCTTCTGGTTTAACTAATGGTCACGCTACGTTCTATGGAGGAAGTG
ACGCTTCTGGAACAATGGGTGGAGCTTGTGGGTACGGAGATCTTTACTCGGCGGG
GTACGGTACAATGACGGCGGCGTTAAGCACGGCTCTCTTTAACGACGGAGCTTCT
TGCGGCGAATGCTATAGGATAACGTGTGATTATGCGGCGGACTCACGGTGGTGCT
TGAAAGGAGCTTCTGTGGTTATTACAGCCACTAACTTTTGCCCACCAAACTTTGCC
TTGCCTAATAACAACGGAGGTTGGTGCAATCCGCCGCTCAAACATTTCGATATGG
CACAACCCGCTTGGGAAAAGATCGGAATTTACAGAGGAGGAATTGTTCCCGTCGT
TTTCCAAAGAGTAAGCTGTTACAAGAAAGGAGGAGTAAGATTCAGAATAAACGG
AAGAGACTACTTCGAGCTAGTTAACATCCAAAATGTAGGAGGAGCAGGTTCGATT
AAATCTGTCTCCATCAAAGGATCAAAGACTGGTTGGTTAGCCATGTCTCGTAATT
GGGGAGCTAATTGGCAATCAAACGCTTATCTCGATGGTCAATCTCTCTCTTTCTCC
ATTACCACTACTGATGGTGCTACAAGAGTCTTCCTCAATGTTATTCCTTCTTCTTG
GTCTTTTGGACAGATTTATTCTTCCAACGTTCAGTTTTAA
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Nucleotide
>AIEXPA-02

CATCATCATCATCATCATCATAATCTCTTTCTTTGTTCTAAAAATTATAATCATGTC
AAAGTCTCTAGCTGGCTTGGCGGTTTTGGCCGTTCTTTTTATTGCGGTTAATGCGT
TTAAGCCTTCTGGTTTAACTAATGGTCACGCTACGTTCTATGGAGGAAGTGACGC
TTCTGGAACAATGGGTATTTTCACACTTTAGTTTCATACGATTTTTTITTTTTTTTCG
ACTCTAATGGATTTGGTTAAATTACGAAATTACTTATTTTCTTGTTTTTTTCAGGTG
GAGCTTGTGGGTACGGAGATCTTTACTCGGCGGGGTACGGTACAATGACGGCGGC
GTTAAGCACGGCTCTCTTTAACGACGGAGCTTCTTGCGGCGAATGCTATAGGATA
ACGTGTGATTATGCGGCGGACTCACGGTGGTGCTTGAAAGGAGCTTCTGTGGTTA
TTACAGCCACTAACTTTTGCCCACCAAACTTTGCCTTGCCTAATAACAACGGAGG
TTGGTGCAATCCGCCGCTCAAACATTTCGATATGGCACAACCCGCTTGGGAAAAG
ATCGGAATTTACAGAGGAGGAATTGTTCCCGTCGTTTTCCAAAGGTCAGAACTTT
TAAAAAGACCCCAAAAAAATTAATTTGAACTATTTAACCCCTTATAAATTATGTT
AAGATTTATACTCGTAAATTCGTAATGTTGTTGTCTTAACTTAACACAATCACACA
TATTATATAACACGCTAGAAGGCTAATGTGTAGTAAACCCTTTATAAATTAATAA
TATCATCATGATTAATATATATTTTTAAAAATTAATATCCATAAATTTATTGCAAG
ATTAAAAAACATAGTAAAGGGTTTAAAATGAATCATATGAAAGTTCAGGGTTGTT
TTTACAATTGTTCTAATTTCTTAACGAAAAGTCTCTGTTTTTTTTTTTTGTGTTTGG
GTTTGGGAAAAAACAGAGTAAGCTGTTACAAGAAAGGAGGAGTAAGATTCAGAA
TAAACGGAAGAGACTACTTCGAGCTAGTTAACATCCAAAATGTAGGAGGAGCAG
GTTCGATTAAATCTGTCTCCATCAAAGGATCAAAGACTGGTTGGTTAGCCATGTC
TCGTAATTGGGGAGCTAATTGGCAATCAAACGCTTATCTCGATGGTCAATCTCTCT
CTTTCTCCATTACCACTACTGATGGTGCTACAAGAGTCTTCCTCAATGTTATTCCT
TCTTCTTGGTCTTTTGGACAGATTTATTCTTCCAACGTTCAGTTTTAAGTTTTTTTT
[TTTTTTTTTGTGGGTTCTGTCTGAAATATTATTGGCAGTGGTCGCGCTCTGAGTCT
GTTTCTTAACTCCCTGAGCGACCCGCCTCTTTGTTTATTTCTTCTGGTTTGATGGGT
CTGTTAATACAGAAGACCCGATTTGATTTGAGGAAAATATGATTATATGAAATGT
ATTGTATATTTGTATTTGAATGTTTCAAACTCGAAAAGATTCTGTAGCAAAAGGA
GTTTAACACATTTGTACTTGGTTATACGTTTATATGAGTTTGTTTTTTTTTTAAAAG
GAGTTTTATCAAGTACAATTCTAATAAGCAAATGTATATTAC




