IDENTIFICATION
Species: Arabidopsis lyrata
Locus: AL7G37690

Gene Model: AL7G37690.t1
Description: AIEXLB-01
Family: Expansin Like Beta

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Alyrata v2 1
Kegg: https://www.genome.jp/entry/T01578

EXTERNAL RESOURCES
https://plants.ensembl.org/Arabidopsis lyrata/Info/Index



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Alyrata_v2_1
https://www.genome.jp/entry/T01578
https://plants.ensembl.org/Arabidopsis_lyrata/Info/Index
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Specific hits
Superfanilies l PLN0O3023 superfamily

List of domain hits hd

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNO3023 PLN03023 Expansin-like B1; Provisional 22-250 2.18e-161

SEQUENCES
Peptide
>AIEXLB-01

MKQSHVLLLLLVQVIVLLPLLCLSDDFVNSRATYYGSPDCQANPRGHCGYGEFGRDI
NNGEVSGVSWRLWNNGTGCGACY QVRCKIPPHCSEEGVYVVATDSGEGDGTDFILS
PKAYGRMARPGTENQLYSFGVVDVEYQRIPCRYAGYNLVYKVHEKSYNPHYLAILL
LYVGGVNDILAVEVWQEDCKEWRRMRRVFGAVHDLQNPPRGTLTLRFLVYGSAGI
NWIQSPNAIPADWTAGATYDSNILLT*

CDS (coding sequence)
>AIEXLB-01

ATGAAGCAATCTCACGTTTTGCTTCTTCTACTTGTTCAAGTCATTGTCCTTTTGCCT
CTCCTTTGTCTATCCGACGATTTTGTTAACTCTAGAGCTACTTATTATGGCAGCCC
CGATTGCCAAGCAAATCCTCGAGGACATTGTGGGTATGGAGAATTTGGAAGAGA
TATCAATAACGGTGAAGTGAGTGGTGTTTCATGGCGACTATGGAACAATGGAACT
GGCTGTGGTGCTTGTTACCAGGTGAGGTGCAAAATACCTCCTCACTGCAGTGAGG
AAGGAGTATACGTAGTAGCTACGGACTCCGGAGAAGGAGATGGTACTGACTTCA
TCTTAAGCCCTAAGGCATACGGACGTATGGCGCGACCCGGCACAGAAAATCAGC
TCTACTCCTTCGGTGTAGTCGACGTTGAGTACCAAAGGATCCCTTGTCGATACGC
AGGGTATAATCTGGTGTATAAGGTCCATGAGAAAAGCTATAATCCTCATTATCTT
GCCATTCTTCTCTTGTACGTTGGTGGTGTCAATGACATCCTCGCCGTTGAAGTCTG
GCAGGAGGATTGCAAAGAGTGGAGACGTATGAGAAGAGTGTTTGGAGCGGTTCA
CGATTTGCAGAATCCACCAAGAGGCACTCTCACATTGAGGTTCTTAGTCTACGGA
AGCGCCGGAATCAATTGGATCCAATCGCCAAACGCTATTCCCGCTGATTGGACCG
CCGGAGCCACCTACGACTCCAACATTCTACTTACTTAA

Nucleotide
>AIEXLB-01

CATATCTTTGATACCAATTCTATTATTTTCCCTATCGTTTGTTAAGAAAAAGAGTT
ACAATTAATAGCTTACAATATATATTAGATAAGAACAACAATATGAAGCAATCTC
ACGTTTTGCTTCTTCTACTTGTTCAAGTCATTGTCCTTTTGCCTCTCCTTTGTCTATC



CGACGATTTTGTTAACTCTAGAGCTACTTATTATGGCAGCCCCGATTGCCAAGCA
AATCCTCGTATGTATTTGAAATAGATATTGCTATATATTGTGTACCTTAACTTCTT
TTCATTTTCGTAGTAGTTGTACTTGTACACATTAAAAGATACATTGGTCCTAATAT
CTCACTATTAGCCTTAACTAATTAAACTAATTAATTTATGTTTTATCTAAATATAT
AATTTAAAACGAGTTCATTAAGTGTCCATATTACTGCGTAATTAGCAATGAGATT
TTTTCAAGAATCCGTTAGTAATATGCCTAGAACTTTCTATTATGAGAATATATATA
TATATATATATATATATATATATATAATATTTGTTGACGAGAGTAAGAAAAATTA
ATAAATTTTTGACGATGCAGGAGGACATTGTGGGTATGGAGAATTTGGAAGAGAT
ATCAATAACGGTGAAGTGAGTGGTGTTTCATGGCGACTATGGAACAATGGAACTG
GCTGTGGTGCTTGTTACCAGGTTTTCATATAGTTTATCTCAATAAGTATTTCATCA
AATATTATTATAGTACAGTATATATTATGTCATTATAGCTAAACTTATACTATGAA
TTATAAAAAGGTGAGGTGCAAAATACCTCCTCACTGCAGTGAGGAAGGAGTATA
CGTAGTAGCTACGGACTCCGGAGAAGGAGATGGTACTGACTTCATCTTAAGCCCT
AAGGCATACGGACGTATGGCGCGACCCGGCACAGAAAATCAGCTCTACTCCTTCG
GTGTAGTCGACGTTGAGTACCAAAGGATCCCTTGTCGATACGCAGGGTATAATCT
GGTGTATAAGGTCCATGAGAAAAGCTATAATCCTCATTATCTTGCCATTCTTCTCT
TGTACGTTGGTGGTGTCAATGACATCCTCGCCGTTGAAGTCTGGCAGGTAAATTG
ATCAAAGATTTCTACAAACAAATTTTATGGTTTTTGAGGATCAAAATAGTTTATTG
TTAGGACAGGTTTCGTTAAATAAGTAGAAACTTAATTATTTATTAGTCTCTAGAA
AAAGGGCTTGCTTGTTGATTTTATGAAACAAAGTAAAACATTAATATATGTGGTA
TGCAATGCATGTGTATGTATGATTTAGGAGGATTGCAAAGAGTGGAGACGTATGA
GAAGAGTGTTTGGAGCGGTTCACGATTTGCAGAATCCACCAAGAGGCACTCTCAC
ATTGAGGTTCTTAGTCTACGGAAGCGCCGGAATCAATTGGATCCAATCGCCAAAC
GCTATTCCCGCTGATTGGACCGCCGGAGCCACCTACGACTCCAACATTCTACTTA
CTTAATTGTTTCACTTTTCATCAGTGTGTTTATCATATAGTATTTATAATGGTTTCT
CTATGTAATGGCTAATATATTTAAATAATGCCCTCTAGGAGAATATAATGATGAT
AAATAATCGTAGTAGATTCATATAGTTTTATGTATTGCGTCTCGTTAAGAAGATTG
TAATGATTTGTATGAGTTCGATTTTAATGGAATAAAGCAGTACTAATAAA




