IDENTIFICATION

Species: Phaseolus vulgaris

Locus: Phvul.008G248000

Gene Model: Phvul.008G248000.1.p
Description: PVEXPA-19

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 PLNOQOS0O

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family cl31535 expansin A: Provisional 7-261 5.38e-131
SEQUENCES

Peptide

>PVEXPA-19

MQSFFVLLILIFIHVNMHLKTAFADYGGWQGGHATFYGGGDASGTMGGACGYGNL
YSQGYGTNTAALSTALFNNGLSCGACFEMRCDDDPRWCKAGTIVVTATNFCPPNFA
LPNNNGGWCNPPLQHFDMAEPAFLQIAQYRAGIVPVAFRRVSCVKKGGIRFTINGHS
YFNLVLITNVAGAGDVHAVSIKGSRTSWQPMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFQLTA
SDGRTLTAFNVAPDNWQFGQTFQGSQF*

CDS (coding sequence)
>PVEXPA-19

ATGCAATCATTTTTTGTCCTACTTATTCTCATTTTTATCCACGTTAACATGCACTTG
AAGACTGCCTTTGCTGACTATGGCGGTTGGCAGGGTGGTCATGCTACTTTCTATG
GCGGTGGTGATGCTTCTGGCACAATGGGAGGTGCATGTGGCTATGGGAATTTGTA
CAGTCAGGGATATGGAACTAACACTGCAGCTCTAAGCACTGCTTTGTTCAACAAT
GGCTTGAGTTGTGGGGCATGTTTTGAAATGAGGTGTGATGATGACCCAAGATGGT
GCAAGGCTGGCACCATTGTTGTCACTGCTACAAACTTCTGTCCTCCAAACTTTGCT
TTGCCAAACAATAACGGTGGTTGGTGCAACCCTCCTCTACAACACTTTGATATGG
CAGAACCAGCCTTCCTTCAAATTGCTCAATATAGAGCTGGAATTGTGCCTGTGGC
ATTTAGAAGGGTGTCTTGTGTGAAAAAGGGGGGAATAAGGTTCACAATTAATGG
ACATTCTTACTTCAACCTGGTTTTGATCACCAACGTCGCGGGTGCAGGGGATGTC
CATGCAGTCTCCATCAAAGGGTCCAGAACTAGCTGGCAACCTATGTCAAGGAATT
GGGGACAAAATTGGCAGAGCAACTCCTACCTCAATGGACAAAGCCTCTCTTTTCA
ACTCACCGCCAGTGACGGTAGAACTCTGACAGCCTTCAACGTGGCACCAGATAAC
TGGCAGTTTGGTCAGACCTTCCAAGGGAGTCAATTTTAG

Nucleotide
>PvEXPA-19

CAGCATAGCAAATTAAGTACACATTCCCCTGTTTTGCCTCCTCTGTTCAACCAAGT
AACTTCCAATGGCACTCCATGCAATCATTTTTTGTCCTACTTATTCTCATTTTTATC
CACGTTAACATGCACTTGAAGACTGCCTTTGCTGACTATGGCGGTTGGCAGGGTG
GTCATGCTACTTTCTATGGCGGTGGTGATGCTTCTGGCACAATGGGTCAGTGTAA
CTTTTATCTTTATCTATCTTCAAACAAAACTACTACATGTAAGAAACATTGACAAA
TTGAAACTTTTCAACATCATTATTATGTCTTTAATTTCTTAGACATTTTGACTACCC




TAGTAAATATCTTTTAGACCAAACTTTAAGTGATTTTGACAGTGCTTTCTAATTTG
AATTGAGGTTTTCACTAGCCATGTGTGTGCTAAAAGTTTGCAATAGTAGTCAACA
TAGACTACCAAGATAAAATTCCAACTTCAACTATAAAATAACATAGCCACATCCA
TAAAAGTTTATCTAAGTTTTGTCTTGTTTTCTAACTTTTAACCCTTTTGTTTGATGC
GTTCAGGAGGTGCATGTGGCTATGGGAATTTGTACAGTCAGGGATATGGAACTAA
CACTGCAGCTCTAAGCACTGCTTTGTTCAACAATGGCTTGAGTTGTGGGGCATGTT
TTGAAATGAGGTGTGATGATGACCCAAGATGGTGCAAGGCTGGCACCATTGTTGT
CACTGCTACAAACTTCTGTCCTCCAAACTTTGCTTTGCCAAACAATAACGGTGGTT
GGTGCAACCCTCCTCTACAACACTTTGATATGGCAGAACCAGCCTTCCTTCAAATT
GCTCAATATAGAGCTGGAATTGTGCCTGTGGCATTTAGAAGGTACCATAAACATA
TCTCAACCATAATTTCCCTATTTTTATGAATGAAAAATTGTGTTTGCATTTTCAAC
ACCAAGGTTTGGAGTGTGCAAACTGCATCATTCACAAAACTTACATCGATAATTT
AACTTTTTAAGAGATTAATGTGGTCACTAAAACTTCAAAACAATAGCATAATGAC
ACAAATTTTAAAGTACTAAAATCTTTCAAAATCACATTTCTTCATTATCCTTAGGT
TTTCTAACTCCATTCCTCTATTTAAATTACCAACTCCTAACTCAATTAACCTCCCTT
AACCAAAATTTTAATTAATGAGAAGGAAAAAACTCATTACTAAATTGATTGATAA
CATATTTAATTTTTTTTTTTTTAAGTTTTTGACATGTGTTTGTTTGGTCTACCTTTTC
[TTTCTGTTTCAGCTAGGTCTTAGTCTTTTTTATATATATATATATACATCATGTAT
TTTACTCTCTAACCTACAAGTAAATAAGAATTTTTTTTGGATTTTTTTTCTCTTCTT
TTCTGTTTTTCTCTCTTTTACGCTTGAGTCATTGTTTTTTTTTCATTTGAAATTAGAA
TTCATTAGAACATCTTGTTTTTCATTGTGATTACGTGCGATCCATTTGATTCATCAC
ATCAGCCAAGGAATATTCATCTACACTGACCGTAATATTGATTACTAATTCATATT
TTTAAAATATTTATTTTCTTTTAATAACTAAAAGTCTCACCCTTTGTGACAAATTTC
ATAAATTATCTATTTTGTTGAACACATTTAACAATTATGAAAAAAATAAGAAAAA
AGAGAAACAATTGTGTTTCCAAATACTTTGTGTATTGAGATCTTGAATTATTTGAT
ATTGATAGAAGAGTGCATATATAATTTGATTTAGCTTGTTCTAGTTTCCTACCAAC
CTACCTAGTTAAACCCTTCTTTTGTTCTCTTATTTGGTGATGATGACAACAGGGTG
TCTTGTGTGAAAAAGGGGGGAATAAGGTTCACAATTAATGGACATTCTTACTTCA
ACCTGGTTTTGATCACCAACGTCGCGGGTGCAGGGGATGTCCATGCAGTCTCCAT
CAAAGGGTCCAGAACTAGCTGGCAACCTATGTCAAGGAATTGGGGACAAAATTG
GCAGAGCAACTCCTACCTCAATGGACAAAGCCTCTCTTTTCAACTCACCGCCAGT
GACGGTAGAACTCTGACAGCCTTCAACGTGGCACCAGATAACTGGCAGTTTGGTC
AGACCTTCCAAGGGAGTCAATTTTAGTGAAAAAGAAATCACATGTTATTATATTA
ATATTAACTTTATTTTAGTAAATTAAAAAATGTGATTACCTATATATTGTGTGAAA
ATTAATCCCCAACGGGATAATAATTAAAAAGGTTTTAGGTGTTGTTGATGCCACA
AGAGTGTTAAGAGAGGCATTTATATATAATATAAA






