IDENTIFICATION

Species: Nicotiana sylvestris
Locus: XP_009761115

Gene Model: XP_009761115.1
Description: NSEXPA-27
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
NCBI: https://www.nchi.nlm.nih.gov/genome/?term=Nicotiana%20sylvestris
KEGG: https://www.genome.jp/entry/gn:T05026
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Query seq,
Superfanilies PLNOOOS0

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family 535 expansin A; Provisional 18-258 167e-120
SEQUENCES

Peptide

>NsSEXPA-27

MEMLNFFCIFSLIISLFLLTVEARIPGVYSGGSWQTAHATFYGGSDASGTMGGACGYG
NLYSQGYGVNNAALSTALFNNGLSCGACFEIKCDNQPQWCHAGSPSILITATNFCPPN
YALPNDNGGWCNPPRPHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVVYRRVPCRKQGGIRFTING
FRYFNLVLVTNVAGAGDIVKLMVKGSRTGWITMSRNWGQNWQTNSVLVGQALSFR
VTASDRRKSTSWNIAPAHWQFGQTFVGKNFRV

CDS (coding sequence)
>NSEXPA-27

CTCCATACTTTCCTCATCTCATTCTCTCTCTCTCTCTAACCATTCTTTTTACACATTT
CAACTTCACACAAATGGAGATGTTGAACTTCTTCTGCATTTTTTCTCTAATTATTT
CACTATTTTTACTAACAGTTGAAGCTAGAATTCCAGGTGTTTATAGTGGTGGATCA
TGGCAAACTGCTCATGCTACTTTCTATGGTGGTAGTGATGCCTCTGGTACTATGGG
TGGGGCATGTGGATATGGTAATCTTTATAGCCAAGGCTATGGAGTGAATAATGCA
GCATTAAGCACAGCATTATTTAACAATGGGCTAAGTTGTGGAGCTTGTTTTGAGA
TCAAATGTGACAATCAACCTCAATGGTGTCATGCTGGAAGTCCTTCCATTTTAATT
ACTGCAACTAATTTCTGTCCTCCAAATTATGCTTTGCCTAATGACAATGGTGGTTG
GTGTAACCCTCCTCGCCCTCATTTCGATCTCGCCATGCCCATGTTTCTCAAGATTG
CAGAGTATCGTGCTGGAATTGTCCCTGTTGTTTATCGTCGGGTGCCATGCAGGAA
GCAAGGTGGAATTAGGTTCACAATCAATGGTTTCCGTTACTTCAACTTGGTTTTAG
TTACCAATGTCGCGGGTGCAGGTGACATAGTGAAGCTTATGGTTAAGGGTTCGAG
GACTGGCTGGATAACTATGAGTCGTAACTGGGGTCAGAACTGGCAAACCAACTCC
GTCTTGGTTGGTCAGGCACTGTCATTCAGGGTTACAGCCAGTGACAGGCGCAAAT
CCACCTCGTGGAATATCGCGCCTGCCCATTGGCAATTTGGTCAAACTTTTGTTGGA
AAGAACTTTAGAGTCTAAATATAGTGTATGAAAGTGACCATAACACAATATACAA
GACTCGTGGTCCGTGCACTTGAGTTTTAGTGTTTAGACCTTTTTATTTCGGGTTTTT
TCTATTGGCGTTTTAAGCTTTTTTTTTTGTGTTTGTCTAGAAGAGCTGAAGCGGCT
GCAGAAACATGTAGCCCGCAGCTGTTCAATGAACAATGTAATAGTATCAATCTAA
TGTTTTGTAGTTGATGCATGGGCACTGGGCAGTGTATTTTACTGTACTTTCATTAA
TATATAGTGATTTACTTTAATTAAAA

Nucleotide



>NsSEXPA-27

CAAAAGCAAATGTGCGCTTGTGTGGTAGTATCAAAGTAATCTACCATTATATTTG
AAGCTTTGAATGGCATCTAGAAGCATACTTTTATGGATGTGAAGGTGAGAACTGC
TAATCTTTTAGCTTTATGACAGAATATTTCATAATATATGAAATTGAAACATTAAT
GTACTGCCAAGGAGGGAGTGTGGTGAGATAGATGAGATCCTCGGGTTCAAGCCC
TTGTATTGTAGCAATTTTCTTTTTGTGGGCTCCACCTGGCTCAAATCCGACTTAGT
CGAACCGGTGGTTGCTTGACTTTACAAAGTTCAAGGATGAAAGCTACACTAGAAC
TGGCATCCAAAGCTCTGCTTTAGAGAATCCAAGGTTTGATCTCAGGATAGAAAAA
CAAAGGGTCAAATCTGCACTTGCGTAATATCAAAGTGTCTACCTTTATACTTCAA
ATAGCCATTAAATATGAAATAAATAGTGTCTTGAAACATGCCCCAAAAAAAATCA
GATGTTTTAATTAAAGTAAATCACTATATATTAATGAAAGTACAGTAAAATACAC
TGCCCAGTGCCCATGCATCAACTACAAAACATTAGATTGATACTATTACATTGTTC
ATTGAACAGCTGCGGGCTACATGTTTCTGCAGCCGCTTCAGCTCTTCTAGACAAA
CACAAAAAAAAAAGCTTAAAACGCCAATAGAAAAAACCCGAAATAAAAAGGTCT
AAACACTAAAACTCAAGTGCACGGACCACGAGTCTTGTATATTGTGTTATGGTCA
CTTTCATACACTATATTTAGACTCTAAAGTTCTTTCCAACAAAAGTTTGACCAAAT
TGCCAATGGGCAGGCGCGATATTCCACGAGGTGGATTTGCGCCTGTCACTGGCTG
TAACCCTGAATGACAGTGCCTGACCAACCAAGACGGAGTTGGTTTGCCAGTTCTG
ACCCCAGTTACGACTCATAGTTATCCAGCCAGTCCTCGAACCCTTAACCATAAGC
TTCACTATGTCACCTGCACCCGCGACATTGGTAACTAAAACCAAGTTGAAGTAAC
GGAAACCATTGATTGTGAACCTAATTCCACCTTGCTTCCTGCATGGCACCCTGCAT
AAACAAAAAAAAACGATCAATGAACATTATTTAAATATATAAATTAAACTCTTAA
AGATAAATTGTACAGAGTGTGAACACATAAATGGTCATTTGTTGTAGAATGTAAA
TCCTATGTTAGCATGAGACATGGACCGTTAATTAAGGATAAACAAACAATGTGGC
TGGGACTGGTAAATAAATTTAGGGGTGTTGTCCCCACCACCTAGGGTTTTGGAAT
TTGACATTCTTAAGAAGAATGTGCATGTAGGACCAGATTCCAAATTTTCTATAAG
CAAAATGTTTGAAATTTTTAGTAGATGACAACTCACTAGTTAAAAATTTTCATTTC
AAACTACAATGTCACAAGGTAAGAAAAAAGTCACACCTGACCTTTATATCAAAA
AAACAATTTAACTTTAAAAGTAGCAAAGTAAGGTAAAATTACTCTATTAAAACAT
TATTCCATTAATATAGTTTCTGAGTAAGCGAATCCAGGATTTAAGGTTAAAGGGT
TCCTACAGTAATTTCAAATTAATATGCAATAATAATTGTATTCTCAATTATATATT
TACAAATATATAATGAATTTTTTAATATAAATACAAGATCTACACAAGAGCTACT
CTAGTTCCCGAAAACCTATATTCAAAATGCTCTAGGTCCTCCCTACTTTCAACCCC
ACTGTGTCAAGTGACAAGAGTGCCCTATGAAACAAAATAAGTATCAAACAAAAT
CAATAAAGAAACCAACTCAACATGACCCCACAAGAAAAAGAAAAGAAAACCGA
AAGTGCACATAAAGAAACAGAAACAAATCAAGTGAAACCAAGAAAGCTTAAAA
AAGTGATGGAAGGGCTTTACCATTCAATATTTATACCACACGAATATGAATTAAT
CCCTCAATAATTTTCGAATACTGAATGTCTAAAGCAAAAAATAAATAAAAATTAC
ACAAATAGTGGATCATATTTATTATTTACCTTTTTAGTCAGTATACTTAGATAATA
CATACGATTATACACATATACATATACAATTCCCTGAAATTTTAAGTTAAACAGTT
GGATGAGTAACTATTTAAGTTAATTCTTAAAACAAAAAGAAGTTCAAAAATGCTT
ACCGACGATAAACAACAGGGACAATTCCAGCACGATACTCTGCAATCTTGAGAA
ACATGGGCATGGCGAGATCGAAATGAGGGCGAGGAGGGTTACACCAACCACCAT
TGTCATTAGGCAAAGCATAATTTGGAGGACAGAAATTAGTTGCAGTAATTAAAAT
GGAAGGACTTCCAGCATGACACCATTGAGGTTGATTGTCACATTTGATCTCAAAA
CAAGCTCCACAACTTAGCCCATTGTTAAATAATGCTGTGCTTAATGCTGCATTATT




CACTCCATAGCCTTGGCTATAAAGATTACCATATCCACATGCCCCACCTACAAAT
TCATACAAGATAAAAAAATGTTTTAACTACAATAATCATTCATAAACACTAAAAT
TATTAACCTAAAAGAGTTTAAGTTCTGTGCACTAATAGCATAAAACTCTTATTAC
GATATCAAGTTAAGTTGATCTACAGTAACAAGTAATTGCTTATGTGTTAACATTG
CAGTTAACTACAGTTAAAGGCGGACCTATACTATACAGAGAAGGGTCACCATCAC
CCAGTGGCGGAGCCACTTCCGCTTTGCAAAAAAATACACTGTATGGGTAGGGGA
AAAAAATTTATATGTATATATACTATGTATGGACTCCTCTTAATTTCGTGGTAAAT
TTACTTTTATATATTTTGACACCCCTTAACGAAAATTTTGGCTCCGCCATTGCCAT
CACCCATAAAATTCGGCAACAAAATTTTATGTATATATATATATATATATATATAT
ATATTTAAAAAAATAGTGATATATATTAGTAGTATGCACCCCAGATTTTGGTTGA
ATCAAAAAATATACCTACAACCTTTAGCTCCTGGCTCCACCTCTGCGTGGAGTAA
TAGCTAGTGTATAATTTATTTGCATTGTTAGGCCTTAAAAATAGACAGATTAGCTG
TTATAACAAGTTAAAATACTCAAATTGTAACTTTTGGAGCAGAACATGCATTTAT
ACTAAAACAGAAGAAAAACAACTACTGTACAAAACAGAGCAAAATCCAGTGCAA
CTGTAAGAGCACAGAGTATTCCCTTAAAAAAACCGAAATAACATTAAATGCAGT
ATAACTGTCAAAATAATGCAGCAATTAAACCACATTATGTAAACATCTGCTTTTA
ACTAGAAATTTATTTCTATAGTTAAATACATTGTATATAAGTTTGAGAATTGAAAT
TTGACAAGTTTAGAGTGGGAAAATGGAGACATACCCATAGTACCAGAGGCATCA
CTACCACCATAGAAAGTAGCATGAGCAGTTTGCCATGATCCACCACTATAAACAC
CTGGAATTCTAGCTTCAACTGTTAGTAAAAATAGTGAAATAATTAGAGAAAAAAT
GCAGAAGAAGTTCAACATCTCCATTTGTGTGAAGTTGAAATGTGTAAAAAGAATG
GTTAGAGAGAGAGAGAGAATGAGATGAGGAAAGTATGGAGGGAATGAGGACTA
CTTATGGAGAAAGACTTGAGAGGGTATCAGTGGCAGTTGGTGTAATTTGAGTGCT
ATTAATGATCTCACCATCCCCCCCACCTCCCTCCTCCCACCCTATTGCCACCACCA
CCCCAACACCTCACCCCCAACCCCTATCCCTCCCCCTAACCATTTCTCATCCGTTT
GACTAAATTATATATTTTCCAAAAAAAAAAAAAAAAATTTATTCACTAATCAAAT
ACTAAGAAAAATTTGGAAAAAGATTTTCACTCACCAATCAAATATGGAAAAATA
AGTAACAAAAATCATTCATTTTCAAGGAAAATATTTTTTCTTCGTATCAAATACAC
CCTAATTTTTGTATGTAATCGTGTAAGCAAATTTTTATTCGACCAATATAGTTTGG
CCCGCTATAGTGGGTTATTACTTCGTTTTGGAGGTTATCTTATTAGGTTTGTCATG
ATAAGTTTATGGCTGACTGCTATGCTATTTTAGGTTGACTTAA



