IDENTIFICATION

Species: Amaranthus hypochondriacus
Locus: AH013480

Gene Model: AH013480-RA
Description: AhyEXPA-06

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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List of domain hits ”
Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN0O0050 super family 31535 expansin A. Provisional 7-254 4.09e-89
SEQUENCES

Peptide

>AhyEXPA-06

MDKIAALSCIYFLLTILSLSIFVVSQASSNGWITDAHATFYGDIKGGETMYGACGYHN
LFEQGYGLETAALSTALFNNGLACGSCYEIQCINSPNCIPRAGTIKITATNFCPPNYTKT
VDIWCNPPQKHFDLSLKMFLKIGVQKAGVIPVQFRRISCIKKGGIKFLLQGNPGWMLV
LVFNVGGAGDVVNMKIKGSKSNNWIQMSRNWGQNWQVTYGMVGQGLSFQVTTSD
GKMIQVDNVVPSNWQFSQTFEAKQNF*

CDS (coding sequence)
>AhyEXPA-06

ATGGATAAAATTGCAGCATTATCGTGTATTTATTTTTTACTTACAATATTATCATT
ATCAATCTTTGTAGTTAGCCAAGCCTCTAGTAATGGATGGATCACTGATGCTCAT
GCTACATTTTATGGTGACATTAAAGGAGGAGAGACCATGTATGGGGCTTGTGGGT
ACCACAATCTATTTGAACAAGGTTATGGTCTTGAAACAGCAGCATTAAGCACAGC
ATTATTTAACAATGGATTAGCATGTGGGTCATGTTATGAAATACAATGCATAAAC
TCCCCTAATTGCATACCTAGGGCTGGCACAATTAAGATCACAGCTACAAATTTTT
GCCCTCCTAATTACACAAAAACAGTTGACATTTGGTGTAATCCCCCTCAAAAACA
CTTCGATTTATCGCTCAAAATGTTCCTAAAAATCGGAGTACAAAAAGCCGGTGTA
ATACCAGTACAATTTCGTAGAATTTCGTGTATTAAGAAAGGTGGAATCAAGTTTT
TACTTCAGGGTAACCCGGGTTGGATGCTTGTACTCGTGTTCAACGTTGGAGGTGC
TGGTGACGTTGTTAACATGAAAATTAAGGGTTCGAAGTCGAATAATTGGATCCAA
ATGAGTCGTAATTGGGGACAAAATTGGCAAGTAACTTATGGTATGGTTGGACAAG
GCTTGTCATTTCAAGTAACTACTAGTGATGGTAAAATGATTCAGGTTGATAATGTT
GTGCCTTCTAATTGGCAATTTAGCCAAACATTTGAAGCCAAACAAAATTTCTAA

Nucleotide
>AhyEXPA-06

ATGGATAAAATTGCAGCATTATCGTGTATTTATTTTTTACTTACAATATTATCATT
ATCAATCTTTGTAGTTAGCCAAGCCTCTAGTAATGGATGGATCACTGATGCTCAT
GCTACATTTTATGGTGACATTAAAGGAGGAGAGACCATGTGTAAGTTATTTAGTC
TTCTTAATTTAGGTTTTTACACTAATATTATATAATTAATTTATAATTATAAATGTT




GTTGTGTTCTTAATTAATCGGGCTATATTTTATGGGTAATTCGATAGTGGTTGGTT
TTTAACGACCATAATCATCTAATCTTAACTGAAGGGTTTTTGAGAGTGTGCGAGG
TGATCAGCTGCATAAGACCCTCTCTTTCTCCCGTATATGAAAAATTTTATCAAACG
GAGAAAGATGTTGATTTTATTAATAAAATAAATATCTTTACTATAAAAAGGCGCT
AAATAATTAAAAGTTTGACATAGGAACGGCTCTGAATCTTGACTATTGATTATGA
CATTATGAAATTTGGGTTGTTTTTTTAATATAAATAAATAACATACAAATACAATT
TTTTAAATTAACAAAGAATCTAAATATAATTTTTTTTGCATTAAAAAATATTATAT
TTCTAAGCATATGGCCACCACCATTAATCTATAATTTAATATTAAAATTATATAAA
TATAAATATATATTTATATTTTATTATTTTGATTCGTGGTTAAGGCCAAAGAATCC
CTACAAAAAATGCAAGGATTGCGAATAATTCTTTCTACAAATAGCGAATTAAAAT
CAAACTCTTGTCAAAAGATAAAATAAAAAGCCTTTAATTATTGACCAACCCATGA
TTCTCTATATTTTATTTATTATTTATATTATTATAGTGATTTATTTATTATACATTTA
TTTTGATAAGTAAAATTATTTTGATGATTAATTAAATAATTTTGTATTGGCAGATG
GGGCTTGTGGGTACCACAATCTATTTGAACAAGGTTATGGTCTTGAAACAGCAGC
ATTAAGCACAGCATTATTTAACAATGGATTAGCATGTGGGTCATGTTATGAAATA
CAATGCATAAACTCCCCTAATTGCATACCTAGGGCTGGCACAATTAAGATCACAG
CTACAAATTTTTGCCCTCCTAATTACACAAAAACAGTTGACATTTGGTGTAATCCC
CCTCAAAAACACTTCGATTTATCGCTCAAAATGTTCCTAAAAATCGGAGTACAAA
AAGCCGGTGTAATACCAGTACAATTTCGTAGAATTTCGTGTATTAAGAAAGGTGG
AATCAAGTTTTTACTTCAGGGTAACCCGGGTTGGATGCTTGTACTCGTGTTCAACG
TTGGAGGTGCTGGTGACGTTGTTAACATGAAAATTAAGGGTTCGAAGTCGAATAA
TTGGATCCAAATGAGTCGTAATTGGGGACAAAATTGGCAAGTAACTTATGGTATG
GTTGGACAAGGCTTGTCATTTCAAGTAACTACTAGTGATGGTAAAATGATTCAGG

TTGATAATGTTGTGCCTTCTAATTGGCAATTTAGCCAAACATTTGAAGCCAAACA
AAATTTCTAA




