IDENTIFICATION

Species: Sesamum indicum
Locus: XP_011071788

Gene Model: XP_011071788.1
Description: SinEXPA-01
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
NCBI: https://www.nchi.nlm.nih.gov/genome/?term=Sesamum+indicum%5Borgn%5D
KEGG: https://www.genome.jp/entry/qn: T04135
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Query seq.
Superfanilies

n Name fe_lwssien Description Interval E-value
[+] PLN00193 super family 33423 expansin-A; Provisional 12-264 767e-101
SEQUENCES

Peptide

>SinEXPA-01

MDAALLHSCCLSFFLVLAVVVRRAAAGGYAPPAFRPTAWQNAYATFYGDDTASAT

MGGACGYGNLFANGYGTDTAALSTVLFNNGYSCGQCFQIRCINSKWCYKGSPIATV

TATNLCPPNWSQDTNNGGWCNPPRSHFDMAKPAFMKIAQWNGGIVPVMFRRVPCM
RQGGIRFSFQGNGYWLLVYAMNVAGGGDIASMWVKGSKTGWISMSHNWGASY QA
FATLGGQALSFKITSYTSHETIHHAYNVAPANWQVGMTYTANVNFH

CDS (coding sequence)
>SIinEXPA-01

CAATTTGCACACACATAGCGAGTCCTAGTGAGCTAATAATAGCCAGGTAGCTAGC
AACTAACGAGAGGTCGACGATCATGGATGCAGCTTTGCTTCATTCATGTTGCCTT
AGCTTCTTCTTGGTGTTGGCGGTGGTCGTCCGCAGAGCAGCGGCTGGTGGATATG
CCCCACCGGCTTTTCGTCCCACTGCGTGGCAAAATGCCTATGCCACATTTTATGGT
GATGATACGGCTTCTGCTACTATGGGTGGAGCATGCGGATACGGGAACTTGTTTG
CCAACGGATACGGGACGGACACGGCGGCTTTGAGCACAGTGCTATTCAACAATG
GCTACAGTTGTGGGCAGTGCTTCCAGATCCGTTGCATAAATTCAAAGTGGTGCTA
CAAAGGGTCTCCCATCGCCACCGTGACGGCCACCAATCTCTGCCCTCCCAACTGG
TCGCAGGACACCAACAACGGCGGCTGGTGCAATCCCCCGCGCAGCCACTTCGAC
ATGGCTAAGCCCGCCTTCATGAAGATTGCGCAGTGGAATGGTGGCATTGTACCCG
TTATGTTCCGCAGAGTACCATGCATGCGCCAAGGCGGCATCCGGTTCAGCTTCCA
GGGCAACGGGTACTGGCTGTTGGTTTACGCGATGAACGTGGCCGGCGGTGGCGA
CATCGCCAGCATGTGGGTGAAGGGGAGCAAAACGGGGTGGATAAGCATGAGTCA
CAACTGGGGGGCTTCGTACCAGGCGTTCGCTACGCTCGGCGGTCAGGCCCTCTCT
TTCAAGATAACATCGTACACTTCCCACGAGACTATCATTGCCTACAATGTCGCGC
CCGCTAATTGGCAAGTGGGAATGACTTACACTGCCAATGTCAACTTCCATTGATG
ATCATATGTATTGATCATCATCATCATTATACATATAAGCTTGTAAGAGAAAATC
ATTTAGTCCTAATTAATGCAATGTGTTTTCTTGCATGTAATGTAAGACACACACTT
CGATATATACGTTTTTGTACCTCGATCTTTTTTTGTTTGGTGAATTTCTTAAAAGAA
ATGGGATATCTTGCAATTAA

Nucleotide

>SIinEXPA-01



CTTGAAATATTATTAAATTAAATATTCAATTTTTCTATGAATAACTTTAAAAAATT
AAATATGAAATATATTAATCGACATAAAATTTATTATTTTTTTTATAGAATATTAT
TGACAAACAAAAAGTAGAAATATAAGCAAAAGTAATATTTTTTTAAGTCACCAAC
TTGAACCAATCCATTCCATCTAATACAATCAACAATTGAACCCATTTCTACGACTC
TTGGGTGCGACCCGACCCAATCCGACCACCCATTTTGCCAGCTCTATGACTACTTA
GATTATATCAAAAAGTAAGGCCAAACACTTAGCTATACCTGCCCGCACGTTTCCA
CACATTTTAGGACTTAAACAAAGATTTGTGTTAAAATGCGTGGTAGAAGACAACC
CTGTTAGAATTGCAACATGTTCGTGAAGGTCACGAAGGATACATTACTACTTATT
CCACATACTCATCAAAGCTATATAAATGTCGCATTTCCAAGTCAACTTTTGAACTG
CAATTTGCACACACATAGCGAGTCCTAGTGAGCTAATAATAGCCAGGTAGCTAGC
AACTAACGAGAGGTCGACGATCATGGATGCAGCTTTGCTTCATTCATGTTGCCTT
AGCTTCTTCTTGGTGTTGGCGGTGGTCGTCCGCAGAGCAGCGGCTGGTGGATATG
CCCCACCGGCTTTTCGTCCCACTGCGTGGCAAAATGCCTATGCCACATTTTATGGT
GATGATACGGCTTCTGCTACTATGGGTATGTTACCTTGTAAACTATATTTTACGTT
TATCTTTCTACTCTTTATCTATATTTTACATTTTATCAACACCCTAATAGATTTTCA
TTGAGAAAATTATATTTGTCGTCCGGTAAAATTATATTCAATATCTGTTCAATCCT
ATTAGTTATGAGATTTTCGAAAATATTTTCACAACTTTCAGAATGTGTTATTTTTC
AATTCTCAAGCTAATTTAAGTTGGAAAATGACAGAAAAATCATGTGTAAGTTACG
TGTCGTTATCTTTTCAAAATGGAAGGAAACAACCACATAGTTTTTGTTGTCAATTT
CCTAATAGAAGTTGGTAGGAGAACTGAAAGTAAGAATTTTTTTTCATGTTATAGA
ACTATTTCTTAGAATTATATAAGCATTGAAACTAAAAGTATACAGAACCTAAATC
ATGGAACAAAAAGTACAATTTCTCCAGTGTTCTTCCAATATAACATTTAGGGATA
ATTATATTTCCATTCACTGAGGTTTGGTGTAATTACACGTCGATCCCTATGGTTTG
GAAAATTATATCTAGCATTCATGAGGTTTGCTTTCGTCTAACAAATAAGTCCATCT
GTTAGTCAAAATTCACTGAATTTGTTGATGTTAACAAAAAAAACTGATGAAAATT
TATATTTACCCTCGATTGATTGATTACAGACTTATTGCAGCTCAAATAATTTTTTTT
TGGCTAAACTATCCTTATAACGGTGGAGATATACCCCCTCATATGCATTAACGTG
TGAAGATATATGAGGGTAATTTGATCATAATAAAAAATTTATTTAACCTGCCATA
AGTCAGTAATATGACAATTAGAGGTTAATATAGATTTTTTTTTTTTATTTTTCTATT
AATATCAGGAAATCTATGAATTTTGACTAATGAAAGGACTTATTTGTTAGACAAA
ATCAAATCTCAGGGGTGTTAGATGTGATTTTTTCAAATCATAGCAAGTTTATGTGT
AATTACATTAAATCTAAAGGGAGGGGATGTAACTATCCCTAAATTTATAATATAT
ATTTTTTTTTCATATTGATCACTTAATAACCAATAAAATATACATCTAAAATATTT
CGGAAAAACACCTGTAAAGTTGGGCTAATTATATCACTTTAAATTGCATATAACA
ACTATAATGTCATGAACATTTAATTAAAATCATCCTATCTCAAAAATATACATATT
GATTAAAAAGGTGGAGCATGCGGATACGGGAACTTGTTTGCCAACGGATACGGG
ACGGACACGGCGGCTTTGAGCACAGTGCTATTCAACAATGGCTACAGTTGTGGGC
AGTGCTTCCAGATCCGTTGCATAAATTCAAAGTGGTGCTACAAAGGGTCTCCCAT
CGCCACCGTGACGGCCACCAATCTCTGCCCTCCCAACTGGTCGCAGGACACCAAC
AACGGCGGCTGGTGCAATCCCCCGCGCAGCCACTTCGACATGGCTAAGCCCGCCT
TCATGAAGATTGCGCAGTGGAATGGTGGCATTGTACCCGTTATGTTCCGCAGGTA
ATTCATATCCCATTTCTGCCTTGTTAAAAGACAAGAAAATAAAATAAATTATTAA
ATGTGTTTAATTTTTTGCTATCTTAATTAGGAGAAATTACATTCACATCCCTTTATT
AGGTTTAAATATACAAACATCCTCTTTTTTGCAAAATTATATCTAACTTATGAGAT
TTTGTAGTTGCAATTATAAGTACATTCCTTATACAATGACAAAAGTTTGTACAAA
ATACACGAACGCCCCCTAAGCAGGTGTATCTATAATTTTATAAAAGATGGGGATG
TTTGTTCATTTAAACCTCACCTTAATGAAAGTCAATATAATTTATCCTAATAATTA




AGATCTTGATATTTAAAATATTAAATGAAAATTTGATTTTTTTTGTTAGCATTTTA
TGATACAATTAAATTAAAAGATTTGATTTCATTAAAATAATATACATATATATAT
ATATATTAATATGACATCTTTAACAGCATAAAATATAAAGGGTAAATTACATTTT
GCCATCTAACTATGCTCATTGTTATATTTTGATATTTAAACTTTGGTGAAAAAATA
GTTATAAATGGCAAAGTGCAAAGTTTCATAAAGTTGAGATGGTAAATTGACACAA
AAAAAATATAGATGCAAAAGTATAAAAACGATCTTAGTTCGAATGGCGAAATGT
AATTAAACCAAATATAAATTTAATCAACTAATCAAATTATATTTTATTTTTCATAC
GAAAATCTGTTCAAAATTGAGAATTCACATTTCCCATCGACTTTAAAGACTAAGA
ACTAATACATAACCAAACATGAGAACTTCTGATCCTCCCTGATTTTGGTATACAT
AGAGTACCATGCATGCGCCAAGGCGGCATCCGGTTCAGCTTCCAGGGCAACGGG
TACTGGCTGTTGGTTTACGCGATGAACGTGGCCGGCGGTGGCGACATCGCCAGCA
TGTGGGTGAAGGGGAGCAAAACGGGGTGGATAAGCATGAGTCACAACTGGGGGEG
CTTCGTACCAGGCGTTCGCTACGCTCGGCGGTCAGGCCCTCTCTTTCAAGATAAC
ATCGTACACTTCCCACGAGACTATCATTGCCTACAATGTCGCGCCCGCTAATTGG
CAAGTGGGAATGACTTACACTGCCAATGTCAACTTCCATTGATGATCATATGTAT
TGATCATCATCATCATTATACATATAAGCTTGTAAGAGAAAATCATTTAGTCCTA
ATTAATGCAATGTGTTTTCTTGCATGTAATGTAAGACACACACTTCGATATATACG
TTTTTGTACCTCGATCTTTTTTTGTTTGGTGAATTTCTTAAAAGAAATGGGATATCT
TGCAATTAATTCCAGTTTAATATATAGGGATAATTACACTCTCTTTTATGAGGTTT
GGTACACGAAGACACCTTGTGGTTTGGAAAGTTACATCTAGCATCCTTGAGGTTT
GCTTTCCTCCAACAAATAAGTCTCCCCTTTAGCCAAAATTCATTGAATTTGGTGAT
ATTAACAGAAAAATTGAATAAAAATTGATATTTACCCATGGTTGACTTATTACTG
ATTTATTGTAGGTCAAATATTTTTTTCCGAATTAAACTACCCTTATAACGCTGAAA
TATACCTCCTCATATACGTTAACACATGAAGACATACAAGGGTAATTTGATCATA
AGAAGAATTATTTAACCTACAGTGAGCCAATCTTAAGTCAATCAAGGGTAAATAT
ATATATATATATATATATATTTATTATATTAATAAATTTGGTGAATTTTGACTAAT
AAAGAGACCTATTTGTTATATGAAAGTAAACTTTAAGGTGCTAGATATAATTTTT
CAAATAATAG




