IDENTIFICATION

Species: Amaranthus hypochondriacus
Locus: AH018713

Gene Model: AH018713-RA
Description: AhyEXPA-15

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
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Guery seq.

Superfanilies PLN00193

List of domain hits -
Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00193 super family 33423 expansin-A; Provisional 13-238  5.49e-67
SEQUENCES

Peptide

>AhyEXPA-15

MVLLSDGYGTCNFKPTQWSLAHATFYGDETASATIGGACGYGDLFKNGYGKETAAI
SPVLFMNGKGCGGCYQLMCVDSKWCITTKGGAYGGYGGGSTSVIVTATNLSPPSWL
KPSKGYTSGVHFDLSVPAFKKIAISQGGIIPIKYRRVPCLRKGGITFTLQGNNYWLLAF
PMNVGGAGDIAQMWVKGCRTGWISMAQNWGTAY QAFAQLGGQSLSFKLQSYSTR
EITAYNVIPPYW™*

CDS (coding sequence)
>AhyEXPA-15

ATGGTATTATTGTCGGATGGATACGGTACTTGTAACTTCAAGCCTACTCAATGGA
GCCTCGCTCATGCCACTTTCTATGGTGATGAAACTGCATCTGCTACGATAGGAGG
AGCATGTGGATATGGTGATTTATTCAAAAATGGGTATGGTAAAGAAACAGCAGC
AATAAGCCCGGTGTTATTCATGAATGGAAAGGGGTGTGGAGGTTGTTATCAACTT
ATGTGTGTTGATTCTAAATGGTGCATTACTACTAAGGGTGGTGCTTATGGCGGCT
ATGGTGGAGGATCAACCTCCGTCATAGTCACCGCCACAAACCTATCACCACCAAG
TTGGCTAAAACCTAGCAAGGGCTACACATCAGGAGTACACTTTGATTTGTCTGTG
CCCGCATTCAAAAAAATTGCAATTTCACAAGGTGGCATTATTCCCATCAAGTATC
GTAGGGTTCCATGTTTAAGGAAGGGAGGCATAACCTTTACTTTACAAGGGAACAA
TTATTGGCTACTAGCATTTCCTATGAACGTTGGAGGAGCAGGAGACATAGCCCAA
ATGTGGGTTAAAGGTTGCCGAACAGGTTGGATAAGCATGGCCCAAAATTGGGGA
ACTGCCTACCAAGCCTTTGCTCAATTAGGAGGCCAATCTCTCTCTTTCAAACTTCA
ATCTTATTCTACTAGAGAAATTATTATTGCCTACAATGTCATCCCACCATATTGG

Nucleotide
>AhyEXPA-15

GAATGGTATTATTGTCGGATGGATACGGTACTTGTAACTTCAAGCCTACTCAATG
GAGCCTCGCTCATGCCACTTTCTATGGTGATGAAACTGCATCTGCTACGATAGGT
AAACAACTTTTGTTTATAATTTTTAATTTTTTTTTGTTCTTAATTGTTTGTTCACTAT
TTGATTTTCACAAATATTAAGAAAAAATTACAATTTTTAAGGCCTTGTTTGAATGG
AGGGAAAAGAAAAGAAAGGATTTGAAGGGGATGAATAATCTCTTGTTTGGATAG




CAAAAAGGGAGGGGGAGGATTTGAAGGGAAGGGATTTGGAGGGATTAAGTCCCT
TAATTTTATTAACATCTAAATCTCTCCATAAGAGGAAAGATTTGGAAGAAAAATG
AAATTTCTTTCTTTCCCCTTCCCTTCCTTCCTATACAAACAATGGAGTATTTTCCTC
TCTTTCCCTCCCTTTCCTTTCTCTTCCTTTCCTTCCCTTTCCTTTCCTTTCTTTTCTCT
CCTAATTTGCTATCCAAACATAGTGTAAAGGTTTATTAAGTAATAATAATTGTGTT
TAGAATATGTAAAAAAATTTAATAAAAAATGATTATAGCAAGAAAATTTTCATAT
AATAGGTGATTGTATCATCAATATTTTGTAAGGATAAAATTAGGAAAAAAAATTT
GTCATTTTATCGACCGAAATTTTTTTTATGGTCTAAAACACAAAAAAATGGGAGA
AACTAGAACCCAATTTATTCACTAAAGCAAACATAATAACTTTAACAATAAGAAA
AAAAAAACAAAATTTGCGTCGTTTGTTTTTTCCTTTTTTGAGGAAAATAAATATTT
GGGACTAATTATTACTCCTTTGGTCCCTCCAATTAACTAAAAATTGATGATCTGTA
AAATTGATAGGAGGAGCATGTGGATATGGTGATTTATTCAAAAATGGGTATGGTA
AAGAAACAGCAGCAATAAGCCCGGTGTTATTCATGAATGGAAAGGGGTGTGGAG
GTTGTTATCAACTTATGTGTGTTGATTCTAAATGGTGCATTACTACTAAGGGTGGT
GCTTATGGCGGCTATGGTGGAGGATCAACCTCCGTCATAGTCACCGCCACAAACC
TATCACCACCAAGTTGGCTAAAACCTAGCAAGGGCTACACATCAGGAGTACACTT
TGATTTGTCTGTGCCCGCATTCAAAAAAATTGCAATTTCACAAGGTGGCATTATTC
CCATCAAGTATCGTAGGTAATTTATTAACTATCAGCTCTAATATAATGTGTTAATT
ATTGTGGTTCCTTTTGAAATCGCACATCATATACATTTATTTTTTACGTTTTAACAT
AGCTCTTAATCAAATGCTACTTAACTTTTTTATTTATTTGTATTGGTTAATAGGGTT
CCATGTTTAAGGAAGGGAGGCATAACCTTTACTTTACAAGGGAACAATTATTGGC
TACTAGCATTTCCTATGAACGTTGGAGGAGCAGGAGACATAGCCCAAATGTGGGT
TAAAGGTTGCCGAACAGGTTGGATAAGCATGGCCCAAAATTGGGGAACTGCCTA
CCAAGCCTTTGCTCAATTAGGAGGCCAATCTCTCTCTTTCAAACTTCAATCTTATT
CTACTAGAGAAATTATTATTGCCTACAATGTCATCCCACCATATTGG




