IDENTIFICATION

Species: Phaseolus vulgaris

Locus: Phvul.001G003700

Gene Model: Phvul.001G003700.1.p
Description: PVEXPA-01

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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GENE STRUCTURE

PvEXPA-01
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Query seq.
Specific hits PLN10193
Superfanilies PLN00193 superfamily

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNO0O193 PLN00193 expansin-A; Provisional 1-255 2.45e-171
SEQUENCES

Peptide

>PVEXPA-01

MGNFMFLLGSLIGLCSFTITTFAFSPSGWTNAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNLYA
TGYGTRTAALSTALFNDGASCGECYKIICDYKADSRWCIKGTSVTITATNFCPPNFAL

PNNNGGWCNPPLKHFDMAQPAWEKIGIYRGGIVPVLFQRVPCKKHGGVRFSVNGRD
YFELVLISNAGGAGSIQSVSIKGSKTEWMAMSRNWGANWQSNAYLNGQSLSFRITTT
DGQTRVFLNIVPASWSFGQTFSSPVQF*

CDS (coding sequence)
>PVEXPA-01

ATGGGCAATTTTATGTTTCTTTTGGGTAGCCTCATTGGATTATGCAGCTTCACAAT
CACTACCTTTGCCTTCTCACCTTCTGGATGGACCAATGCCCATGCCACTTTTTATG
GGGGTAGTGATGCTTCAGGCACTATGGGGGGAGCTTGTGGGTATGGGAATCTGTA
TGCAACTGGTTATGGAACTAGAACTGCAGCTTTAAGCACTGCCTTATTTAATGAT
GGAGCTTCCTGTGGTGAGTGCTACAAAATCATATGTGATTACAAAGCAGACTCCA
GATGGTGCATCAAAGGAACATCTGTCACCATAACCGCCACAAACTTTTGCCCTCC
CAATTTTGCTCTTCCTAACAACAATGGAGGCTGGTGCAACCCACCCCTCAAGCAT
TTTGACATGGCTCAACCCGCTTGGGAAAAGATTGGTATTTACAGAGGAGGAATCG
TGCCCGTCTTATTCCAAAGGGTTCCATGCAAAAAGCACGGAGGGGTTAGGTTCAG
TGTGAATGGAAGGGACTACTTTGAGCTTGTGTTGATCAGCAATGCAGGTGGGGCT
GGATCCATACAATCTGTGTCCATTAAAGGATCAAAAACTGAGTGGATGGCTATGT
CAAGAAACTGGGGTGCTAATTGGCAATCCAATGCATATTTGAATGGTCAATCTTT
GTCCTTCAGGATCACAACCACTGATGGACAAACCAGAGTTTTCCTAAATATAGTT
CCTGCAAGTTGGAGTTTTGGCCAAACTTTCTCTAGCCCAGTTCAGTTCTAA

Nucleotide
>PVEXPA-01

TGAACCAACGGTGACTATTTCCTTTGCTTTGCTTTGCTAGCTAACAGACAACTGAC
AATCTGTATAGGCAAAATGGGACATGTGGATGTAGCTCACAAAAAACGACACTG
TCATCATTTCCATGTGACCCTGTAAGTTATGATCTACACACCGTTTGTTCCATTTG
ATAAATCCATTCTGTCTTTTTATCCACAAATGGAGTTATAAACCATGAGATCCATG
AGAGACGAAAGAAGTAGACATTGGGATCTGTGAGGAGCTAAAATTAAAAAATTA




GACCACCAAATGGGGTTTGTGGGTTTTGAAACATTCACGGCTCTTATGTGGGCAT
GTGCATGTGGGTGGGTTAGAAGGGGAGTATAAGAGGAATACTGAAAGAGAACGT
GGGAATGATTGAATGGTGTTCAGACTTGCACAGATAAATTTAATCTGATAAATAA
TAAAAATTGTTTCTTGAGTTCTCTTATCTTGCAGAGCCTCACATGTACCATCGTTG
CCTTAGCTAGTCTAGACCCTTATTTAAGCACAGAGCTTTTGTACTTGGAAATGGCA
ATAAATTGCACATACAATTTCTACTCTCATATCCTCCAACCTCATCATCTCACTTG
GGTCTTAGGCATTCAGCAAGCTAGAAAAAAAAATGGGCAATTTTATGTTTCTTTT
GGGTAGCCTCATTGGATTATGCAGCTTCACAATCACTACCTTTGCCTTCTCACCTT
CTGGATGGACCAATGCCCATGCCACTTTTTATGGGGGTAGTGATGCTTCAGGCAC
TATGGGTAAGCAATTGTTTTGTAACCAAACCTTTTAATACTAGATTCTATTTTTTT
GTACCCTACTTTTCAAACTAAGTTTGAAATTTTCACACATAACTTGTGTATGACTG
CAGGGGGAGCTTGTGGGTATGGGAATCTGTATGCAACTGGTTATGGAACTAGAAC
TGCAGCTTTAAGCACTGCCTTATTTAATGATGGAGCTTCCTGTGGTGAGTGCTACA
AAATCATATGTGATTACAAAGCAGACTCCAGATGGTGCATCAAAGGAACATCTGT
CACCATAACCGCCACAAACTTTTGCCCTCCCAATTTTGCTCTTCCTAACAACAATG
GAGGCTGGTGCAACCCACCCCTCAAGCATTTTGACATGGCTCAACCCGCTTGGGA
AAAGATTGGTATTTACAGAGGAGGAATCGTGCCCGTCTTATTCCAAAGGTTAGAA
TTTGTTTCCTACCTTGGTATTATATAAGAACATTAATATAACTCACGAGGGACACC
CAAGTAGTGAAAAGTAATCCTTATCTTCTAAATCAGATGTTTAAGGTTGTATTGTA
TTAGAATCAAACATAAACTTCTAAGATAACTTCATAGTTTATCCAGCGATTGTAA
CTAGCTCATTATGCCATTTGTTGTTATTTGATTATTCATAAACATTTAATCTCTCAA
ATTTCACAGTGGAGATGTCTGATATGCTCTCATAAAAAATGTGGTCATATTAAAG
TATATAACTTCTCAACTGAAAATTCAATTCCCTGGACTTGAAGAATTTGGTCTAAC
TTCATTGTGGTCACTGCAAAACAAAAACAACAATATTAATACTTAAGAAAACATT
TTTTTGAATTACTCTGTGACACTGATATGATTGCTGCAGGGTTCCATGCAAAAAGC
ACGGAGGGGTTAGGTTCAGTGTGAATGGAAGGGACTACTTTGAGCTTGTGTTGAT
CAGCAATGCAGGTGGGGCTGGATCCATACAATCTGTGTCCATTAAAGGATCAAAA
ACTGAGTGGATGGCTATGTCAAGAAACTGGGGTGCTAATTGGCAATCCAATGCAT
ATTTGAATGGTCAATCTTTGTCCTTCAGGATCACAACCACTGATGGACAAACCAG
AGTTTTCCTAAATATAGTTCCTGCAAGTTGGAGTTTTGGCCAAACTTTCTCTAGCC
CAGTTCAGTTCTAAGCTCACAGAAAACTCCTCAACGGCTGAGGCGTGCTTTTTGTT
TTAATGGAGCAGCCCGCCACTCCTTTCTTCTGGTTTTGATTATTTGGTGGACTTAA
CCCATCAACTCCAACCCCATAATGAAGGCACAATATTATATACATGCCTTAAATA
AATTGTTATCAATAGGAAGCTCAAGCTTGTAGAAATCAAATAAGCATCTTTCAGG
TTTAAATTTATACCATGAATAAATTGTTATAATATGAATACTATACTTCAAGTGGA
AGCTGTACTGCAGAGAGTTGGGAAAATATTACTTCCCTAAATTTTTCGATGTAAT
GTTGTCACTTTGTGTGTTATTTCATCAAGCTTTTGAAACCACCACAAATACTGCAA
GTAGG






