
IDENTIFICATION 

Species: Nicotiana sylvestris 

Locus: XP_009800065 

Gene Model: XP_009800065.1 

Description: NsEXPA-24 

Family: Alpha Expansin  

3D structure: 

 
GENOME DATABASES 

NCBI: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/?term=Nicotiana%20sylvestris   

KEGG: https://www.genome.jp/entry/gn:T05026  

EXTERNAL RESOURCES 

- 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/?term=Nicotiana%20sylvestris
https://www.genome.jp/entry/gn:T05026


GENE STRUCTURE 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>NsEXPA-24 

MAKQQSFLCLVITIFVCFIVVAFETKQVEGALNGDGWRNARATFYGDETGGETMQG

ACGYGNLFHQGYGLETAALSTALFHNGATCGACFEIMCVNAPQWCNAGVKITITAT

NFCPPNYTKTVDVWCNPPQEHFDLSEPMFLKIAKYKAGVVPVVYRRVKCQKKGGIK

FEIKGNPYWILVLVYNVGGVGDVANVKIKGSKTGWITMSRKWGQNWQTSAQLIGQS

LSFQVQTSDGQWVQSDNVVPANWQFGQNFEATNNFNS 

CDS (coding sequence) 

>NsEXPA-24 

GCTAAAACTAATTTAGAGAAAGATTGTTAAGCCTAAAATGGCAAAACAGCAAAG

TTTTTTATGCTTGGTCATCACCATTTTTGTTTGTTTTATAGTTGTAGCATTTGAAAC

TAAACAGGTAGAAGGAGCTTTGAATGGCGATGGATGGAGAAATGCTCGTGCTAC

ATTTTATGGAGACGAAACCGGTGGCGAAACCATGCAGGGAGCTTGTGGCTATGG

AAATTTGTTCCACCAAGGGTATGGCCTGGAAACAGCAGCACTAAGCACAGCACTT

TTTCACAATGGGGCAACCTGTGGAGCTTGCTTTGAAATAATGTGCGTAAATGCTC

CTCAATGGTGCAATGCAGGGGTAAAAATTACAATAACAGCCACCAATTTCTGCCC

TCCAAATTACACAAAAACTGTAGATGTTTGGTGTAATCCTCCCCAAGAACACTTT

GATTTATCAGAGCCAATGTTTTTAAAAATAGCCAAATATAAAGCAGGGGTTGTCC

CTGTAGTTTATAGGAGAGTCAAGTGCCAGAAAAAAGGAGGGATTAAGTTTGAGA

TTAAAGGGAATCCTTATTGGATTCTTGTTCTTGTTTACAATGTGGGAGGTGTTGGA

GATGTGGCCAATGTCAAAATTAAAGGATCTAAAACTGGTTGGATTACTATGTCGA

GAAAATGGGGCCAAAATTGGCAAACTTCTGCACAATTGATAGGACAGAGCTTGT

CTTTCCAAGTACAAACTAGTGATGGCCAATGGGTTCAATCTGATAATGTTGTTCCT

GCTAACTGGCAATTTGGTCAGAATTTTGAGGCGACGAATAATTTTAACTCTTGAT

ATATTGAGGAAATGATTAATCGTTTTTAATCAATAGAGTTTA 

Nucleotide 

>NsEXPA-24 

TTTTAATACAGTGGACAAGTAAAGCCAAATGGATGGAGTAATTAGTAGTAACCAC

ATTACTATAAGTAATCTGATTACTGTAATGTATAATAAATTACATTAAGACCCAA

TATTAGAAAAGAAAGAAAAAGCTCTTCCTTACGTTTTAGTGCTAACCGATTTCTA

TTTTTCTCATTAAAATATAAGACAAATGAAGTAACTTAACCCCATTTATTTTTAGC



AAAACTGATGCAGATTGCCTATTTATATGCATGTAAAAGCAAATCATGACTAATT

GGGAAGACCAGCTAAATTGCAGCAATCTACTATAATAGCAAATGACTAAATTATT

GCATTAATTTACGAAATTAATCATTCCGTTATCTCTAAATTTACGACAACAATTGT

AATCTCTATTGTGATTATCCTTTTTTTATGGCCTTAGTGTTGTTACCCTCTTAAGAT

TTTGGCTATAAATTTCACGCCAAAGTACTCCATTATCCAGGCAAATCAACCACAG

AGCTAAAACTAATTTAGAGAAAGATTGTTAAGCCTAAAATGGCAAAACAGCAAA

GTTTTTTATGCTTGGTCATCACCATTTTTGTTTGTTTTATAGTTGTAGCATTTGAAA

CTAAACAGGTAGAAGGAGCTTTGAATGGCGATGGATGGAGAAATGCTCGTGCTA

CATTTTATGGAGACGAAACCGGTGGCGAAACCATGCGTAAGTCATACTTGTTTTA

TACTTATGTTACAATACTTAAACTAAAAATATTAGGTATAGTATGATTATAAAAG

CCACATGATTTCCAAACCATGAGATGAATGGCATGAACGTCAATTTCACAATTAT

AATTTTTTTTCTTGGAAATGAAATAAATTTTCCATCTAAAAAGAAATAAAGAAAC

ACGGGTGAACCTTGCTCGGTTGATGAAACATCTTTATTAATAATAGGCTAATGGT

TCTGGTCATACACGAGTATTTAAGATTACTATCGACTCGTCTGACGATTTAAGTAA

AAGAAAGAAAAGCGAAAGATGGTATTACATGAACATTTTCACTTATGCGTAAAA

GATATTTGCAATTTTGTAGTATGGGAAGGGCAGGGGCAGAGTAGGCGGAATGAG

GTTTAGCCGAACCCCCTTCGCCGAAAATTATACTGTCTATGTAAGGTTAAATTTTT

TTCATGAATATATATAAGGTATTGAATTCCTGTAACTTCTTTGCATAGTTTGGTTG

GTTCACAATATACATACTATTAACGAACATTTGGATTCTATTACAGAGGGAGCTT

GTGGCTATGGAAATTTGTTCCACCAAGGGTATGGCCTGGAAACAGCAGCACTAAG

CACAGCACTTTTTCACAATGGGGCAACCTGTGGAGCTTGCTTTGAAATAATGTGC

GTAAATGCTCCTCAATGGTGCAATGCAGGGGTAAAAATTACAATAACAGCCACC

AATTTCTGCCCTCCAAATTACACAAAAACTGTAGATGTTTGGTGTAATCCTCCCCA

AGAACACTTTGATTTATCAGAGCCAATGTTTTTAAAAATAGCCAAATATAAAGCA

GGGGTTGTCCCTGTAGTTTATAGGAGAGTCAAGTGCCAGAAAAAAGGAGGGATT

AAGTTTGAGATTAAAGGGAATCCTTATTGGATTCTTGTTCTTGTTTACAATGTGGG

AGGTGTTGGAGATGTGGCCAATGTCAAAATTAAAGGATCTAAAACTGGTTGGATT

ACTATGTCGAGAAAATGGGGCCAAAATTGGCAAACTTCTGCACAATTGATAGGA

CAGAGCTTGTCTTTCCAAGTACAAACTAGTGATGGCCAATGGGTTCAATCTGATA

ATGTTGTTCCTGCTAACTGGCAATTTGGTCAGAATTTTGAGGCGACGAATAATTTT

AACTCTTGATATATTGAGGAAATGATTAATCGTTTTTAATCAATAGAGTTTATCGA

TCTTTTCTTTAAATTTGTGAAATTTTTTCAAAGAGATTTTGACACTATAATTTATGG

ATGAAGTGAAACTATTTATCTAGGTAAGGTACAAGCTACAAACTAAATTTGACAA

CAATATTTTTCTAACACCTGCCTTGATGTTTTTAAGCAAATGAATATCCTCCTACT

CTTTATTGATCTTTTCATTATTGACAGTCATAAAAAATTCATGAATATTATATCAA

GTATTCTACTTTAATTAATTGCCAATTACTCATTTTGCCCATCGATAATCATTGAT

ATACATGACTATGAATTTTTGCACTTTTTGTCCCTCAAATATCAACAAACTATTGT

ATTTACATGCGCTTCGTGCAATCATGAGAAGATAAAAAATATATAATAACTAAAT

TTTAGGATCATATTTTTTATAAAAGAGAATTTATCTTTACTAATCAAACATCATTT

CATGATTTAAGCACTTTTAAGCTTCTTCTAACATCTTTTATTTAAAAAA 


