IDENTIFICATION

Species: Phaseolus vulgaris

Locus: Phvul.006G077200

Gene Model: Phvul.006G077200.1.p
Description: PVEXPA-10

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Pvulgaris_v2_1
KEGG: https://www.genome.jp/entry/gn:T03093

EXTERNAL RESOURCES
https://www.pulsedb.org/organism/636
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Query seq.
Superfanilies PLNO0OS0O

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family cl31535 expansin A Provisional 32-255 4728123
SEQUENCES

Peptide

>PVEXPA-10

MAHKELSIALLTLIVVLFVNMNLQGATADYGGWQGGHATFYGGGDASGTMGGACG
YGNLYSQGYGTDTVALSTALFNNGLSCGSCFEMRCDDDPRWCKPGTITVTATNFCPP
NPSLPNNNGGWCNPPLQHFDMAEPAFLQIAEYRAGIVPVAFRRVPCAKKGGIRFTING
HSYFNLVLITNVGGAGDVHSVSIKGSKTGWQPMSRNWGQNWQSNSYLNGQALSFQ
VTTSDGRTVASYNVAPGNWQFGQTFQGGQF*

CDS (coding sequence)
>PVEXPA-10

ATGGCACACAAGGAACTTTCCATTGCTCTTCTGACTCTCATTGTTGTTCTCTTTGTT
AACATGAATCTCCAAGGTGCCACTGCTGACTATGGTGGTTGGCAGGGTGGTCATG
CCACTTTCTATGGTGGGGGTGATGCTTCTGGCACAATGGGTGGAGCATGTGGGTA
TGGAAATTTGTATAGCCAGGGTTATGGAACAGACACTGTGGCTCTTAGCACTGCT
TTGTTCAACAATGGCTTAAGCTGTGGTTCTTGCTTTGAAATGAGATGTGATGATGA
CCCAAGATGGTGCAAACCTGGCACTATTACAGTCACTGCTACTAACTTCTGCCCC
CCAAATCCATCTTTGCCTAACAACAATGGTGGTTGGTGCAACCCACCTTTGCAAC
ACTTTGATATGGCTGAACCTGCCTTCCTTCAAATTGCTGAATATAGAGCTGGTATT
GTGCCGGTAGCCTTCAGAAGGGTTCCTTGTGCAAAGAAGGGAGGAATAAGATTC
ACTATCAATGGTCACTCTTACTTCAATCTAGTTTTGATCACCAATGTGGGTGGTGC
TGGGGATGTGCATTCAGTGTCCATCAAAGGGTCCAAAACTGGATGGCAACCCATG
TCAAGGAATTGGGGCCAAAACTGGCAGAGCAACTCCTACCTCAATGGACAAGCC
CTCTCATTTCAAGTGACCACCAGTGATGGCAGAACTGTGGCAAGCTACAATGTGG
CACCAGGCAATTGGCAATTTGGCCAGACCTTCCAAGGAGGCCAGTTCTAG

Nucleotide
>PVEXPA-10

CTTGACCTCACAGCATAGCAAAGAAAGTGCACATTCCTCTGTTTTGCTCCCCTGTT
TAGGCCTTATCATAGCTCACAATGGCACACAAGGAACTTTCCATTGCTCTTCTGAC
TCTCATTGTTGTTCTCTTTGTTAACATGAATCTCCAAGGTGCCACTGCTGACTATG
GTGGTTGGCAGGGTGGTCATGCCACTTTCTATGGTGGGGGTGATGCTTCTGGCAC
AATGGGTGAGTTTAGCCTTCATTTCTTTACTTTTTCTTTTCCTTTGTGGAGAGTAAT
ATTTTTTACAACTCAAATAGTGCAAATACTTCTTCATATTTGTATTTATCTTTATTC




TCTTTTTTAGTGACATCATAACATATATTATGTCCACAATTTTCACTTTTTATTAAT
TTCTCTCTCTAAATATCTACTACTATGGATGTTTATGCATATTTTCTGTTCTGATAT
CAAATGATAAATAGAATGGAATGAAAGGAAATCAAGTAGATGAAATGAAGTTAA
GATATTGCTATGATAAAATAAAATAGAAAGTGGTTTTATCTTATACTTTTAAATCA
AGAAAACAAATATTGCATGAAAGTATTGCCTCAAATTCTAATCCATGCATCTTAC
TTTAAAAATAAGCCAAAAACACTGAAATCTAATGTCATTTTTATTACATCTCACTT
ATTATATTTCTTTTCATGAACCTAAATATTGGCTAGAAATGTAATTTTAGCAGGAG
AAAGAATAGAGGAATAGTGAAACTGTACACATAGCTTGAGCTACGCCCATTTTAC
TTAATGTGCCGTGTTACCATTTACTAGTGCCGACATTAGCAATAGCAACACGTTC
ATAACTAATACTATAATGTGCAAGTGTTAATAAGTTTTGCATCATGTTTCAAAAC
ATGAAAATCTAGTCACTTGTCAAAGATTTCAGTTATGTGAAATTCCTTGCAAAAC
TACTCTTTTTAACATTGTAAAGAAATAAACTCCTTTTAATTATTATTATTATATTG
AAAGTTGAGATGGTGGGGTTTATCCTTTTGTTTTATACATGCAGGTGGAGCATGT
GGGTATGGAAATTTGTATAGCCAGGGTTATGGAACAGACACTGTGGCTCTTAGCA
CTGCTTTGTTCAACAATGGCTTAAGCTGTGGTTCTTGCTTTGAAATGAGATGTGAT
GATGACCCAAGATGGTGCAAACCTGGCACTATTACAGTCACTGCTACTAACTTCT
GCCCCCCAAATCCATCTTTGCCTAACAACAATGGTGGTTGGTGCAACCCACCTTT
GCAACACTTTGATATGGCTGAACCTGCCTTCCTTCAAATTGCTGAATATAGAGCT
GGTATTGTGCCGGTAGCCTTCAGAAGGTAATTGAAGCCATAAATTTGGCAATGCT
TTCAAGCTTAAAGGTCACATTTAATTCATTTACAACTATATTACCTAATTTATAAA
GTGAAGTTATTAAATGTTGAAAATGAATTACTCTCTCATTGAAAAGTCACATAAA
GGTACAACACTTATTCTCATTTTAGTGAATGGCCCTTATTCATGAACATGTGAAAA
TTGGTGTAGCCCTTACCAAACCTCAACTTCTACCTTTCATATCAAACTGATCTCAA
ACTGAAGAGACTTGAATAACATAATTACCTTATCTATACTAACCATATTAAGCCT
ATAAAGTGAGTAAAAAAAAACAAGTAATCTCAGATGCTGATGAGAAACTCAAAC
AGCTGATATTCAAAGACATTCATGATTTGTTTACTTACATGCAGTTAATTTTCTTA
TCTATGACTGGTATTCCTCACTTTATCTTCATTGTTCAATTGATCATATGTTTAACT
AGTACTAAACTAAACTATACTATAATTTTGGTGATGGCAGGGTTCCTTGTGCAAA
GAAGGGAGGAATAAGATTCACTATCAATGGTCACTCTTACTTCAATCTAGTTTTG
ATCACCAATGTGGGTGGTGCTGGGGATGTGCATTCAGTGTCCATCAAAGGGTCCA
AAACTGGATGGCAACCCATGTCAAGGAATTGGGGCCAAAACTGGCAGAGCAACT
CCTACCTCAATGGACAAGCCCTCTCATTTCAAGTGACCACCAGTGATGGCAGAAC
TGTGGCAAGCTACAATGTGGCACCAGGCAATTGGCAATTTGGCCAGACCTTCCAA
GGAGGCCAGTTCTAGAGACCTTAGCAATGAGGGTAGAAAATAGTACAAAAAAGT
TTGTATACCTATTATTATTCACCTCAGTAGAAGAACCATAAAGTGTCATAATAGG
TGTTGATCAATTCTTGTAACTGTGATTCTGAAAGGCCAGTGTTTTATTTTATTGGT
CTAGAAAGTAGCTGAGGTGTTTATGTGGCACCCGCTGGTCACTTCACATATAATA
TACATGTATGGAGAGAGTTGTATTATCTTGTGTGTTGTGCTAATTTTCTTCAATCG
AAGTTAATAATTATATTGATCAGAGAAGT





