IDENTIFICATION

Species: Eutrema salsugineum
Locus: Thhalv10008578m

Gene Model: Thhalv10008578m
Description: ESEXPA-07
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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DOMAIN ARCHITECTURE

Superfanilies PLNOOO50

+ Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN00050 super family ci31535 expansin A; Provisional 1-248 461e-133
SEQUENCES

Peptide

>ESEXPA-07

MGPVGFLVTVLIGVMASSVSGYGGGWINAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQ
GYGTNTAALSTALFNNGLSCGSCFEIRCENDGKWCLPGSIVVTATNFCPPNNALPNN
NGGWCNPPLQHFDLAQPVFQRIAQYRAGIVPVAYRRVPCRRRGGIRFTINGHSYFNL
VLITNVGGAGDVHSAAIKGSRTGWQAMSRNWGQNWQSNSYLNGQALSFKVTTSDG
RTVVSFNAAPSGWSFGQTFAGGQFR*

CDS (coding sequence)
>ESEXPA-07

ATGGGTCCTGTCGGGTTCTTAGTTACGGTTTTGATAGGAGTAATGGCTTCTTCTGT
GAGCGGCTATGGTGGCGGTTGGATCAACGCTCACGCCACTTTCTACGGTGGTGGC
GATGCTTCCGGCACAATGGGTGGTGCTTGTGGATACGGCAATCTATATAGCCAAG
GTTATGGGACGAACACGGCGGCTTTGAGCACGGCTCTGTTCAATAACGGACTTAG
CTGCGGTTCTTGCTTTGAGATAAGATGTGAAAACGATGGTAAATGGTGTCTACCT
GGCTCAATCGTTGTAACCGCTACTAACTTTTGCCCGCCAAACAACGCTTTACCTAA
CAACAATGGCGGTTGGTGTAATCCTCCTCTTCAACACTTTGATCTCGCTCAGCCTG
TTTTTCAACGCATTGCTCAATACAGAGCTGGAATCGTCCCTGTTGCATACAGGAG
GGTTCCGTGTAGGAGAAGGGGAGGAATAAGATTTACGATAAATGGTCACTCATA
TTTTAACCTCGTTCTGATCACAAACGTCGGAGGCGCCGGAGACGTACACTCGGCG
GCGATCAAGGGTTCAAGAACAGGTTGGCAAGCGATGTCAAGGAACTGGGGGCAA
AATTGGCAAAGCAACTCTTACCTTAACGGTCAAGCACTTTCCTTTAAAGTCACCA
CCAGCGACGGTCGCACCGTCGTCTCCTTCAACGCCGCTCCTTCCGGCTGGTCCTTC
GGCCAGACCTTCGCCGGTGGACAGTTCCGCTAA

Nucleotide
>ESEXPA-07

CAAAGCTCTCTTCCTCTTCGTATCTCTTGAAGGAAAGAAGAAGAAAGAATACCTT
TAAGTCTCAACTCCCAAGTAACTACTTTCTCTATCTACATTCAATATTATCTTCTC
ATTTTCTCTAACACACATTCAATTGAGCTAAAAGCCATCGACTTTATCACTCCTGT
GCAGGTTAATACAAGAACTAAAACATGGGTCCTGTCGGGTTCTTAGTTACGGTTT
TGATAGGAGTAATGGCTTCTTCTGTGAGCGGCTATGGTGGCGGTTGGATCAACGC
TCACGCCACTTTCTACGGTGGTGGCGATGCTTCCGGCACAATGGGTAATTTGCTC
AAAACAATATACAAAACCATTTTTTTTTTTTGGTTAATGTTAACCAAGGACTTCTC
CATCCCATTTCTTACCAAATTATCAAGTTTTACTGATCCTAAATCTACTTCTATTA




GGTGGTGCTTGTGGATACGGCAATCTATATAGCCAAGGTTATGGGACGAACACGG
CGGCTTTGAGCACGGCTCTGTTCAATAACGGACTTAGCTGCGGTTCTTGCTTTGAG
ATAAGATGTGAAAACGATGGTAAATGGTGTCTACCTGGCTCAATCGTTGTAACCG
CTACTAACTTTTGCCCGCCAAACAACGCTTTACCTAACAACAATGGCGGTTGGTG
TAATCCTCCTCTTCAACACTTTGATCTCGCTCAGCCTGTTTTTCAACGCATTGCTCA
ATACAGAGCTGGAATCGTCCCTGTTGCATACAGGAGGTAACAAAAATTGTAGCTT
TCTCTGTTTTGAAGCTTTTTACATCTGCTCTGTTTTTCTTATAATACATAGTATATC
GTAATAAATCAGAACTATTTTCTTGGATTCATTGATCAAAACAGAATAATTCGAT
TGAATTTCATGATTGAAGGATAAATTATGCTCCAAGTTTCAATATTTAGATATCTG
TTCAAATTTTTTCGGTTGCTCTGTTTTGTTTTAGTTTCTTAGGTTGCTCTGTTTTTTA
CCAAAGCAGAGTAATACGTAACTTTCCAATACTTTATCCGTTTTGTTTGATGAACA
TGAATTGTGGTGTTTTTTGCAGGGTTCCGTGTAGGAGAAGGGGAGGAATAAGATT
TACGATAAATGGTCACTCATATTTTAACCTCGTTCTGATCACAAACGTCGGAGGC
GCCGGAGACGTACACTCGGCGGCGATCAAGGGTTCAAGAACAGGTTGGCAAGCG
ATGTCAAGGAACTGGGGGCAAAATTGGCAAAGCAACTCTTACCTTAACGGTCAA
GCACTTTCCTTTAAAGTCACCACCAGCGACGGTCGCACCGTCGTCTCCTTCAACGC
CGCTCCTTCCGGCTGGTCCTTCGGCCAGACCTTCGCCGGTGGACAGTTCCGCTAA
AAGGGACAATTTGGTCATTTTCTACTCTACTTTTATAGCTAAAAGTAATAGTAAA
ATTGTTTGTGTGGTGTGTAGAGGGCATATTGGTAAATTGGGTTCTTGCGAACTCTC
GGTTCTTGTTGAGAGAGTGATGCGTCGAGGGCTCGGTTTTGCAGAAGACCTTGAT
GACGTCTATCTTTTTTGGACCTCTTTTATTTGTTTACGTTCTTACAAAAATAGTTTT
TTACTAAGAGTGGGAAAAAAAGAAGAAGAGAAAAGCATGGTAGTTATTGTATTA
CTAATGCAGAGGTGGAGTTTTAACTACCACCCGCTAGTAGTAATGAGTAACCCAT
TTTACCCTTTAAGGCGTGAGAGATGGGATTATGAGGGTTTTTCAATTGTATTTTTG
TGATGTTGTTTGTTATGAGATCAAGAGAACACTATCAATTTTACAGTATATCAATA
AAAAGATGCAACTTCTTTCCGAG






