
IDENTIFICATION 

Species: Arachis ipaensis 

Locus: XP_016204820 

Gene Model: XP_016204820.1 

Description: AipEXPA-15 

Family: Alpha Expansin  

3D structure: 

 
GENOME DATABASES 

NCBI: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/35711?genome_assembly_id=315604  

KEGG: https://www.genome.jp/entry/T04301  

EXTERNAL RESOURCES 

https://peanutbase.org/organism/Arachis/ipaensis  
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GENE STRUCTURE 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>AipEXPA-15 

MALRGGGRRITMAKFILVLATFIGLCSFTYAFSASSWTNAHATFYGGSDASGTMGGA

CGYGNLYATGYGTRTAALSTALFNDGASCGECYKIICDYKADSRWCIKGRSVTITAT

NFCPPNFDLPNNNGGWCNPPLKHFDMAQPAWEKIGIYRGGIVPVLFQRVPCKKHGG

VRFSINGRDYFELVLISNVGGAGSIQSVSIKGSKSGWMAMSRNWGANWQSNAYLNG

QSLSFRVTTTDGETKLFNDIVPSNWGFGQTFSSPVQFS 

CDS (coding sequence) 

>AipEXPA-15 

TGAGTTTGGTCCCTTATTTAAGGACAATTCTTTTCTGCTTGGAAATGGCACTAAGG

GGTGGTGGGAGAAGGATAACAATGGCAAAATTTATTCTTGTTTTGGCCACCTTCA

TTGGATTATGCAGTTTCACATATGCTTTCTCAGCTTCAAGTTGGACCAATGCCCAT

GCCACCTTCTATGGGGGTAGTGATGCCTCAGGAACTATGGGAGGAGCATGTGGGT

ATGGGAATCTGTATGCAACTGGGTATGGGACGAGAACTGCGGCTTTGAGCACAG

CCTTGTTCAATGATGGAGCCTCATGCGGAGAATGCTACAAGATCATCTGTGATTA

CAAAGCAGACTCAAGATGGTGCATCAAAGGAAGATCAGTCACCATAACCGCCAC

AAACTTTTGCCCTCCTAACTTTGATCTTCCCAATAACAATGGAGGGTGGTGCAAC

CCACCTCTGAAGCACTTTGATATGGCTCAACCAGCATGGGAAAAGATTGGCATCT

ACAGAGGAGGCATCGTCCCCGTCCTGTTCCAAAGGGTGCCATGCAAGAAGCATG

GAGGGGTTAGATTCAGCATAAATGGGAGAGACTACTTTGAGTTAGTGTTGATAAG

CAATGTGGGAGGTGCTGGATCCATCCAATCAGTGTCCATAAAGGGATCAAAAAG

TGGGTGGATGGCTATGTCAAGAAACTGGGGTGCTAACTGGCAATCCAATGCATAT

TTGAATGGCCAATCTTTGTCATTCAGGGTCACTACTACTGATGGAGAAACTAAGC

TTTTCAATGACATTGTTCCATCTAACTGGGGATTTGGCCAAACTTTCTCTAGCCCT

GTTCAGTTCTCATAAGAATCTTCACATTTATTTTTACCATAACCAGAGCGGCTGAG

GCGTGCTTAATTATTTTATTGGAGCAGCCCGCCATCTTCTTCTTCTTAATTTGGTG

GATTATTGTTTCCAATAAGCATGCATATTGATGTAATTTCAACTTGTTTAAATTTA

TACCATAAATTGTTCTAATATGAATCAATACTCTTTCTTTGTACCT 

Nucleotide 

>AipEXPA-15 



AAACGGTGATAAACTAAATGAATGTCAAATATATATCCTCCATGTGTTTTCAGAA

TGAATCAACGGTGATTATTATATATTTTGCTTTTGCTAAAAGACAATTGACAATCT

ATATAGCCAAAAAATGTGACATGTGCATGTAACTGAATTAAAACGACACTAGCA

AGCATTTGCATGTGACACATTATGTTTATGATCTAAGACCATTTGTTCTGTCATTT

TATCCACAAATAGCACACAATATGTGAACGATTGAAAAATATATTTACACTGTTA

AACAAATAAATATATTAGAAGAAGCAAATGGGGGTGTGGGGTTTTGATCCATTCA

CGGCTCTAATGTTGGGATGTGCATGTGAGGTGCCAAGGGAAGAGAACGTGAGAA

TTATTGAATGATGTTCAGAACCTCTGAGGCTTTTACAGATTATTAAATTAGATTAA

AAAATGTTCCATGAGTTCTCTACTACTGCAGGGCTCACATGTGCAAGGGTAATCC

TTGGTGAGTTTGGTCCCTTATTTAAGGACAATTCTTTTCTGCTTGGAAATGGCACT

AAGGGGTGGTGGGAGAAGGATAACAATGGCAAAATTTATTCTTGTTTTGGCCACC

TTCATTGGATTATGCAGTTTCACATATGCTTTCTCAGCTTCAAGTTGGACCAATGC

CCATGCCACCTTCTATGGGGGTAGTGATGCCTCAGGAACTATGGGTAAGCAACGT

ATATACATAGCTTTTTCTAATAAGAGGGTGATATTAATGATGCATGAATGCAGGA

GGAGCATGTGGGTATGGGAATCTGTATGCAACTGGGTATGGGACGAGAACTGCG

GCTTTGAGCACAGCCTTGTTCAATGATGGAGCCTCATGCGGAGAATGCTACAAGA

TCATCTGTGATTACAAAGCAGACTCAAGATGGTGCATCAAAGGAAGATCAGTCAC

CATAACCGCCACAAACTTTTGCCCTCCTAACTTTGATCTTCCCAATAACAATGGAG

GGTGGTGCAACCCACCTCTGAAGCACTTTGATATGGCTCAACCAGCATGGGAAAA

GATTGGCATCTACAGAGGAGGCATCGTCCCCGTCCTGTTCCAAAGGTATCCACAC

TTTGTAATTTGATTAATGAGGATATATATGGATGCATGATGTATGATCCTAATTAA

GATATGATGGTGCAGGGTGCCATGCAAGAAGCATGGAGGGGTTAGATTCAGCAT

AAATGGGAGAGACTACTTTGAGTTAGTGTTGATAAGCAATGTGGGAGGTGCTGG

ATCCATCCAATCAGTGTCCATAAAGGGATCAAAAAGTGGGTGGATGGCTATGTCA

AGAAACTGGGGTGCTAACTGGCAATCCAATGCATATTTGAATGGCCAATCTTTGT

CATTCAGGGTCACTACTACTGATGGAGAAACTAAGCTTTTCAATGACATTGTTCC

ATCTAACTGGGGATTTGGCCAAACTTTCTCTAGCCCTGTTCAGTTCTCATAAGAAT

CTTCACATTTATTTTTACCATAACCAGAGCGGCTGAGGCGTGCTTAATTATTTTAT

TGGAGCAGCCCGCCATCTTCTTCTTCTTAATTTGGTGGATTATTGTTTCCAATAAG

CATGCATATTGATGTAATTTCAACTTGTTTAAATTTATACCATAAATTGTTCTAAT

ATGAATCAATACTCTTTCTTTGTACCTCTGTTGGGGCATGTTCATTTTTCACTCTTG

TCTATCATTATTTAAATGGTTTTTTTTCCTTTGAACATCTTTCTAGTATTTCAATAA

ATGAAGTTAAGAATAATGATGATTAGAAGAGTTTCCACCAATGGTGCATCGATGA

AAATTCCAATGATGCAGATCGATGCTGTAAAGAATCTATGTCATTTACATATGAA

AATGATTATGATTGAGAGTCACGACATGATGTGCTGGCCTGTCACAATCACTCTC

ACACTCACACATTCATATAAATATGAGATTTTCATTTCATGGTATAACCTATTTGA

AACTCTTGATAAGTTGTCCCAATTGCCTATACATAAATCTCAAAACTCATAATAAT

GTAATTTACACATCAAATTTAACTCTTGATAACGCTGAGATATTTCATATGCATAT

GCTTCATCATTAGATTTAGATGTGAAAAATGAATAACATTCCTTAACTAATTAATT

TTAGAATGCTATTGATTGAAGTCA 




