IDENTIFICATION

Species: Arabidopsis halleri
Locus: Araha.18708s0001

Gene Model: Araha.18708s0001.1
Description: AhEXPA-12
Family: Alpha Expansin

3D structure:

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



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Ahalleri_v1_1

EXTERNAL RESOURCES
https://plants.ensembl.org/Arabidopsis halleri/Info/Index

GENE STRUCTURE
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Legend:
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DOMAIN ARCHITECTURE

1 50 100 150 200 258

Query seq.

Superfanilies PLNO0OOS0O

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNOOO50 super family ci31535 expansin A; Provisional 1-255 1.45e-119
SEQUENCES

Peptide

>AhEXPA-12

MRMLGLVLSVLTTILALSEARIPGVYNGGGWETAHATFYGGSDASGTMGGACGYGN
LYSQGYGVNTAALSTALFNNGFSCGACFELKCASDPRWCHSGSPSIFITATNFCPPNF
AQPSDNGGWCNPPRPHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVSFRRVPCRKRGGIRFTINGFR
YFNLVLVTNVAGVGNIVRLGVKGTHTSWMSMSRNWGQNWQSNSVLVGQSLSFRVT
GSDRRSSTSWNIAPANWQFGQTFMGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>AhEXPA-12

ATGAGAATGTTGGGTTTGGTTTTATCTGTTCTTACCACAATTCTTGCATTGTCTGA
AGCAAGAATCCCAGGAGTTTACAATGGAGGTGGTTGGGAAACTGCTCATGCCACT
TTCTATGGTGGCTCTGATGCTTCTGGAACCATGGGTGGTGCTTGTGGTTATGGTAA
CTTATACAGCCAAGGCTATGGTGTTAACACGGCGGCTCTAAGCACGGCTCTGTTC
AACAATGGTTTTAGCTGTGGTGCTTGTTTTGAGCTCAAGTGTGCGAGTGATCCAA
GATGGTGCCATTCTGGTAGTCCTTCAATCTTCATCACTGCGACTAATTTCTGTCCT
CCGAACTTTGCTCAGCCTAGTGACAATGGCGGTTGGTGTAACCCTCCTAGGCCTC
ACTTTGATCTTGCTATGCCTATGTTCCTTAAGATTGCTGAGTATCGCGCCGGAATC
GTCCCCGTCTCTTTCCGCCGTGTGCCATGCCGGAAGAGAGGAGGAATAAGGTTCA
CGATCAACGGTTTCCGTTACTTTAACTTGGTTCTAGTCACAAACGTCGCCGGTGTC
GGAAACATAGTCCGACTAGGAGTGAAAGGAACACATACTTCGTGGATGAGCATG
AGTCGTAACTGGGGGCAAAACTGGCAATCTAACTCAGTTTTGGTTGGTCAGTCAC
TTTCTTTTAGAGTCACAGGCAGTGACCGTAGAAGCTCGACGTCGTGGAACATTGC
TCCGGCGAATTGGCAGTTTGGTCAGACTTTCATGGGAAAGAACTTCAGAGTCTGA
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Nucleotide
>AhEXPA-12

AGACACTCCAATAGACTCTTCTTCTTCTTCTTCCTCTGCCTCTTTCTCCCAAAACGT
CTCTCTATTTTCTCACACTCTCTCTCTCTCATTATGAGAATGTTGGGTTTGGTTTTA
TCTGTTCTTACCACAATTCTTGCATTGTCTGAAGCAAGAATCCCAGGAGTTTACAA
TGGAGGTGGTTGGGAAACTGCTCATGCCACTTTCTATGGTGGCTCTGATGCTTCTG
GAACCATGGGTATGTCTCTCTCTCTCTCTTCTCTTCCACATTCTAATCAATCTTAAC
CTAAAGTTCCAATCTTTTTTTGTAACCACATTGTGAAAATGTTAAAATCTTGATTT
TGTACCTTAAAGATTTCAACTTTAATAAAAACCCAACTTAAAGTTCCAATCTTTTT
GTTCATCTTTGCTAAACCAAACTACCACATTGTCAAATTAACGGTTTTTATTGCAT
CTTCTTGATTTTGAACCCCAAAAGGTTTAAACTTTTTGCTCTGTTTTCTTTTTCAGG
TGGTGCTTGTGGTTATGGTAACTTATACAGCCAAGGCTATGGTGTTAACACGGCG
GCTCTAAGCACGGCTCTGTTCAACAATGGTTTTAGCTGTGGTGCTTGTTTTGAGCT
CAAGTGTGCGAGTGATCCAAGATGGTGCCATTCTGGTAGTCCTTCAATCTTCATC
ACTGCGACTAATTTCTGTCCTCCGAACTTTGCTCAGCCTAGTGACAATGGCGGTTG
GTGTAACCCTCCTAGGCCTCACTTTGATCTTGCTATGCCTATGTTCCTTAAGATTG
CTGAGTATCGCGCCGGAATCGTCCCCGTCTCTTTCCGCCGGTAAGAAGAACAAAC
TCCTAGGCTTTTAGATTGGTTTCTTGAATTAGAAAAAATTGGGGTTAACTTTAGTA
TATTATGAACTTTGGGGTGTGAAATTTAATATCTTAGAAGTATTGGGGTTGCTGTT
GGGAAGTCCAAATGATTGGGGTTATTGCCGACAGAATTAAAAGTTTGGGGTATTA
AACATAACATTTTTATAAATACCATGGTGCAGTTGTAAATTCTTATTTCTAGATTC
TGAATAATTTGGGTTAATGTGAAAGAATTTAAAGTTTGGGGTGTTAAATATAAAA
TTTTTGAAGTATAGGGGTATGGTTGAAAAGTCTGTCTTTGATTCTTGGCGCGAGTC
GGTGCGACATTTATGTCGGGTCTCTAGTACTTGGCTAAATTACCAAATCTAAAAG
ATCTTATTTTCTGCAAAAAGACGAAACTGTCCTTCCAACAATCTCTATTTTACCTA
TCAGTACTATTTGCAAAAAGTCAAGAGTAACAATAATGAAATGGTGTCTTTTAGT
CAACAACGCGTTTTCTCCTTTTTATTGAAATGACGTAACTAACCTTGACTTGTTTG
TTTTAATTACAACAGTGTGCCATGCCGGAAGAGAGGAGGAATAAGGTTCACGATC
AACGGTTTCCGTTACTTTAACTTGGTTCTAGTCACAAACGTCGCCGGTGTCGGAA
ACATAGTCCGACTAGGAGTGAAAGGAACACATACTTCGTGGATGAGCATGAGTC
GTAACTGGGGGCAAAACTGGCAATCTAACTCAGTTTTGGTTGGTCAGTCACTTTC
TTTTAGAGTCACAGGCAGTGACCGTAGAAGCTCGACGTCGTGGAACATTGCTCCG
GCGAATTGGCAGTTTGGTCAGACTTTCATGGGAAAGAACTTCAGAGTCTGAGGGC
AAAATCGGAAACTCATCTATCTATTTAGTATTTTTATTATTATTATTAAAATTTCC




