IDENTIFICATION

Species: Eutrema salsugineum
Locus: Thhalv10014430m

Gene Model: Thhalv10014430m
Description: ESEXPA-02
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Esalsugineum_v1 0
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02985
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Query seq.
Superfanilies PLNO00S0

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNO00S0 super family 1535 expansin A; Provisional 32-259 529e-121
SEQUENCES

Peptide

>ESEXPA-02

MAAKVITVMAVMVVAALTATTVSAKIPGVYTGGPWVNAHATFYGEADASGTMGG
ACGYGNLYSQGYGVNTAALSTALFNNGVSCGACFELKCVNDPGWCLPGNPSILITAT
NFCPPNFAQASDNGGWCNPPREHFDLAMPMFLSIAKYRAGIVPVSYRRIPCRKKGGM
RFTINGSKYFNLVLVTNVAGAGNVVSVSVKGSNTQWMVLSRNWGQNWQSNAILVG
QSLSFRVRTSDGRSSTSKNIVPSNWQFGQTFSGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>ESEXPA-02

ATGGCGGCGAAAGTAATAACAGTAATGGCGGTTATGGTGGTTGCTGCTCTAACGG
CAACGACAGTGAGCGCCAAAATCCCCGGAGTTTACACTGGAGGTCCCTGGGTCA
ACGCTCACGCCACTTTCTACGGCGAGGCTGACGCTTCGGGCACTATGGGTGGTGC
GTGTGGGTACGGGAATTTGTATAGCCAAGGTTACGGAGTGAACACGGCGGCATT
AAGCACGGCCTTGTTCAACAATGGTGTGAGCTGTGGGGCTTGCTTTGAGCTCAAG
TGTGTCAATGATCCTGGCTGGTGTCTTCCCGGAAACCCATCAATCCTTATCACCGC
CACTAATTTCTGCCCTCCAAACTTCGCTCAGGCTAGCGACAATGGCGGTTGGTGT
AATCCTCCTCGTGAACACTTTGATCTCGCCATGCCTATGTTTCTTTCCATCGCTAA
GTACAGGGCCGGTATCGTCCCCGTCTCTTACCGCAGAATCCCATGTAGGAAGAAG
GGAGGTATGAGATTCACGATCAATGGATCCAAGTACTTCAACTTGGTGCTCGTCA
CTAACGTAGCCGGAGCCGGAAACGTCGTGTCGGTGAGCGTGAAAGGAAGCAACA
CACAATGGATGGTTCTTAGCCGGAATTGGGGACAAAATTGGCAGTCCAACGCGAT
TCTTGTCGGCCAATCTCTTTCTTTCCGAGTCAGAACCTCCGATGGTCGGAGCTCCA
CCTCCAAAAACATTGTTCCGAGTAACTGGCAATTTGGTCAGACTTTCTCCGGCAA
GAATTTCCGCGTCTGA

Nucleotide
>ESEXPA-02

CTCTCTCTTTACTCTCTCTCTTTCTCCTTTCGCAAAACTGAAACTTTTTTTTATTTCC
GTACTGAATAAAAAAAATGGCGGCGAAAGTAATAACAGTAATGGCGGTTATGGT
GGTTGCTGCTCTAACGGCAACGACAGTGAGCGCCAAAATCCCCGGAGTTTACACT
GGAGGTCCCTGGGTCAACGCTCACGCCACTTTCTACGGCGAGGCTGACGCTTCGG
GCACTATGGGTAAAACAGACTCTCTCTCTTTCTCACCTCCTCTGTTTTTCTTTTTTA
CCCCAAAAGTTTTCAAATTATCAATTTAATCCTCTTCCCTACCTTTCACACCACTC
TCTCTTCCTCTTACTTTTTTTCATTTTACCCCAAAAGTTTTTTATTTTACAATTATCA




GCTGAGATGATTGAAAGTCACGTTCTTTATAGTTTAAACACACACACACACACAC
ACACTAAATGACTAATCACTGAGTACAGAGCTTTTAAGTAATAACTTATAAGGGG
TGGTTGTATTGGTGTAGGTGGTGCGTGTGGGTACGGGAATTTGTATAGCCAAGGT
TACGGAGTGAACACGGCGGCATTAAGCACGGCCTTGTTCAACAATGGTGTGAGCT
GTGGGGCTTGCTTTGAGCTCAAGTGTGTCAATGATCCTGGCTGGTGTCTTCCCGGA
AACCCATCAATCCTTATCACCGCCACTAATTTCTGCCCTCCAAACTTCGCTCAGGC
TAGCGACAATGGCGGTTGGTGTAATCCTCCTCGTGAACACTTTGATCTCGCCATG
CCTATGTTTCTTTCCATCGCTAAGTACAGGGCCGGTATCGTCCCCGTCTCTTACCG
CAGGTATTAATCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTC
TCTCTCTTTAAACTCTTTTAAAAAAAAAAAAAACTCTGTTTTTATCTCTCTGTTCTC
CCCTGTTTTTATCTCTATACTCTGTTTTTGCATTACTTATGTTGCAACCTTTCTGCA
AGCATGAAATTTTTTTAAATTGAGTCTTAGTCCATAGTACTAAGACTCAGGTATTA
ATCTCTTACCGCAGGTATTAATCTCTCTCCCTCTCTATTTAAACTCTTTTTGAAAAA
AAAACTCTGTTTTCCCCTGTTTTTATCTCTGTACTCTGTTTTTTGCATTACTTATGTT
GCAACCCTTCTGCAAGCATGAAAATTTATTAAATTTGAGTCTTAGTCGATAGTCTT
ACTCTGTTTAGCTTGTTTTCGAGATTGATCCGATGAAATCGCCTAGTGTTGCTCAG
CCAGTCAAAGATGTAAAGATATTTGTTAGAAGTTACTTTTTTATACTTTTAGAATC
TGTTTAATTAGGATCCCGACTCTTAGAATCTGTGAGCTTGAAGATTTTCAGAGCCT
TCGCATGTTCACTCTATTCTTTATTCCGTTTCTTGTTTTCCCGAGAAATTTGCTTGC

TTTCTTTATATTTTCTCGGGAACCAAACAGAAAGGTTTTTTCTATTAACCAACTG
TTTTAGTTGAGTTTATGCAATCACCTTTTCTGTCTTTTAGTCCCTTTAAAGCCATAG
CCTTTATAACCAACGAACCTAACCTTTCCATCTGAGATTACCAGAACACCCCTTTA
AAACCCGCGTCAGTTATTTAACCATGGATCCGGGTAAAAATCTCAGAGGGTGATT
TAGTCATTTTTCACGCTACTCGATCCCTAAGATTCAGAATTTATTATTTTATTTTTT
TGTCTTGAAGTCAGCCAATGGCCCGACACTTCCTCACTCCATCCCATACATCGGTC
TCTAATCTTTTGTTTTGCAAATCATAGTGCCTAATCCAATATACTACTATCTTAAA
AATATTTTGCATTTTTAAATAGTATTATTTACACGAAACAAACGAATCATCAAAA
TTTTAATAAATATTGACTAACAATTATATAATTGTTTTTGGGTGTTGCAGAATCCC
ATGTAGGAAGAAGGGAGGTATGAGATTCACGATCAATGGATCCAAGTACTTCAA
CTTGGTGCTCGTCACTAACGTAGCCGGAGCCGGAAACGTCGTGTCGGTGAGCGTG
AAAGGAAGCAACACACAATGGATGGTTCTTAGCCGGAATTGGGGACAAAATTGG
CAGTCCAACGCGATTCTTGTCGGCCAATCTCTTTCTTTCCGAGTCAGAACCTCCGA
TGGTCGGAGCTCCACCTCCAAAAACATTGTTCCGAGTAACTGGCAATTTGGTCAG
ACTTTCTCCGGCAAGAATTTCCGCGTCTGATTTCTAGAATAATCAACTGAAATTAT
CGACAGAAGATATATCGAAGCTTTTTCTTTTCCTTTCAATATATATATTTACGTGT
CTTTAAATTTAGTTACGATTTGGAATTGGGGTTTTACCATTTTTCCCTTATTTTCTC
AGGGAAAGTATTGGGGTTGCTTGTTACGAAAGTTAGTTTTTTTTTTCTTTTTAAGA
TTAGGGTTTGTTTTGTTTTTGGTGTGTTTGTGTCTTGTTTGGTCTGTAGGGAGGCTG
AAGCGGCTGCAAAGAAAAAAAAGGTTTGGATAAAGATAAATGTAGCCCGCAGCT
CTCCTTTACGCCCTATTGTATTAAGTATATACATATATAATATTCAGAAACTTGGT
TTCTCGGTTTATATGAATAACGATTGGCTATTTGTCTTTAATAACTAAGTTTTAAT
ATATTAATGTGGTGTGGATTGG






