IDENTIFICATION

Species: Amaranthus hypochondriacus
Locus: AH018483

Gene Model: AH018483-RA
Description: AhyEXPA-14

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Ahypochondriacus_v2_ 1

EXTERNAL RESOURCES
https://www.nchi.nlm.nih.gov/genome/?term=amaranthus+hypochondriacus



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Ahypochondriacus_v2_1
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/?term=amaranthus+hypochondriacus
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DOMAIN ARCHITECTURE
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Superfanilies PLN00193

List of domain hits *
Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00193 super family 3342 expansin-A; Provisional 43-240 1.08e-74
SEQUENCES

Peptide

>AhyEXPA-14

MTGQIIRSKGFNMMVMVVMIMTMIPSTVVNAYYTPSTSYTPPATTWKLAHATFYGD
ETASETMGACGYGNLHESGYGLATAALSSVMFNNGKGCGTCYELKCVNSKWCLSN
APSIKITATNLCPPNWYKPTDNAGWCNPPRSHFDLSKPMFMKIAQVRGGIVPVNFKR

QGGIRLRFQGNPYWLLVYVMNVGGGGDISQMWVKGSQTGWVSMSRNWGASFQAF
AKLGGQPLTFKLMNGRGE*

CDS (coding sequence)
>AhyEXPA-14

ATGACGGGTCAAATAATTAGATCAAAAGGTTTCAATATGATGGTGATGGTGGTGA
TGATCATGACGATGATACCATCTACGGTTGTTAACGCCTATTATACTCCATCAACG
TCCTACACTCCACCAGCGACAACTTGGAAGCTAGCCCATGCTACATTTTACGGGG
ATGAAACTGCTTCAGAGACTATGGGGGCATGCGGGTACGGGAACTTGCACGAGA
GCGGGTACGGGTTAGCGACAGCAGCACTAAGCTCGGTGATGTTCAACAATGGAA
AAGGTTGTGGGACTTGTTATGAGCTCAAATGCGTTAACTCAAAATGGTGTCTAAG
TAATGCACCTTCGATTAAGATTACGGCCACCAATCTCTGCCCACCAAACTGGTAT
AAACCCACCGATAATGCCGGGTGGTGCAACCCGCCTCGATCCCATTTCGACTTGT
CTAAGCCCATGTTCATGAAGATTGCTCAAGTTAGAGGTGGCATTGTTCCTGTCAA
CTTTAAAAGGCAAGGAGGAATTAGACTAAGATTCCAAGGAAACCCATACTGGTT
ATTAGTATATGTAATGAATGTAGGAGGAGGTGGAGACATATCCCAAATGTGGGT
AAAAGGTTCCCAAACTGGATGGGTTAGCATGAGCCGTAATTGGGGAGCTTCATTC
CAAGCATTTGCTAAACTTGGTGGCCAACCTTTAACTTTTAAGCTCATGAATGGAC
GTGGGGAA

Nucleotide
>AhyEXPA-14

ATGACGGGTCAAATAATTAGATCAAAAGGTTTCAATATGATGGTGATGGTGGTGA
TGATCATGACGATGATACCATCTACGGTTGTTAACGCCTATTATACTCCATCAACG
TCCTACACTCCACCAGCGACAACTTGGAAGCTAGCCCATGCTACATTTTACGGGG

ATGAAACTGCTTCAGAGACTATGGGTTAGTACGCTTTTCCTTAATTAATTAGTAGG



ACTCTCTTTGTTTGCATGCTCGATTAACAAATTAAACTACGTACGCACCTCCTAAA
ATGCTATAATTATTAAAGACCAGACTTACATAGAACGAATTACCTCGAAATTAAA
TCTGACATTTTTTTTTCACATTTATTTCTTGTGAGACGCTATTTTTAATTGATTTTG
AAAAACGATTTATATTGTTTTTTGATGTTGACTTGAGAAAAACGCACTAAATTTCA
ATTTTTTTTTAAAATTTACTCGTTGTATTATAACAATATTTGATGTGTGTTATAGAT
TTTCAAATTACATTATATATAATTAAAAGGCAATTTTTTTGAAATAAAATATTTTT
AAAAAGTCGTTTTTGATAAGTTTAAGGAAAAACTGATAATACAATCTTTTGTTTAT
TTCCTTATAATAATATCAACTTTTGATTAACCATGAATAATACCATTTTAAAGGAG
TGTTTCCCTAGAAAATCCTTAACATGTAAAAAAAATTAAACTACATGTGATTAAT
TATAAGACAAAAAAATTTTAGTTAATTAGTTAATGTATTAAAGTTGGTATTATTTT
AGGAAAATACACGCTAAGTTGGTATTATTCTAGGAAAATACACGCTAAATTGGTA
TTATTCAATGGTTAATCAATAATTGGTATTACTAATGTAAAATTGATGAATGCTTA
AAAAAGTAATTATGAAATTGTGGTGAAAATAAAAAAGGAGGGGCATGCGGGTAC
GGGAACTTGCACGAGAGCGGGTACGGGTTAGCGACAGCAGCACTAAGCTCGGTG
ATGTTCAACAATGGAAAAGGTTGTGGGACTTGTTATGAGCTCAAATGCGTTAACT
CAAAATGGTGTCTAAGTAATGCACCTTCGATTAAGATTACGGCCACCAATCTCTG
CCCACCAAACTGGTATAAACCCACCGATAATGCCGGGTGGTGCAACCCGCCTCGA
TCCCATTTCGACTTGTCTAAGCCCATGTTCATGAAGATTGCTCAAGTTAGAGGTGG
CATTGTTCCTGTCAACTTTAAAAGGTAGAATGTTTATCTCTTAAACTATTCATACT
TTTATTTTTGGCATCAGAGCGAAAAATAAAAAGGATTATTTAGTAAAAAAAATGT
AAATTACATCTAAATTTAATACAAGTTGATATCGACCATAACTCAAAATACATTT
TTATTGGACCCTAAAAAATTTGGGGCCCTGGGCGGTAGCCCACTTTGCTCTTGCTC
ATTGACGGTCATGCCGTTTAAGGAAGACATACGGGTAAAATTATACAAATTTTCT
GTATCCGCTTTAGTTGGGTGGGTACGGGAATGGATTTGATTAGTAGTGAATAGAT
AATGATATAGGTATAAAAAGTCTTAGTCGCCATGGGTATTGGGCCGGATAGGGG
GTATGAGGTTTTACCCCGCCCCATACCCATCTCGATTTGCTCCATATTTTCAAATT
ATTACTCTATATCGAATTTGTATATTTATATTAAAAACTATTGATTAAGAATATTA
ATTTTATTTAATTACATTGTATATAGAACTAGCTCATAACGCGTACTTGTAGTGAA
TGTGAGGTGAACGTCAGGGCGTGTATGGTATACCCATAAATGGGTATATGCCCAC
TTTGTCATATGGGTGGCCGTGGGGATAAGCTGAATGCATACCAAGATGAATAGAC
GTGAGTATGAAAATTTAACCCACGCAAAACAAATAATTGTTAGATGGTGGGTATG
GATATGAGGAGGGTATTCCACACTCACCCGCCCAGTTTGTCATTCCTATTATAGA
AGTTCTATTATTTTGACTTATATTATCAATCAAACATTATATGCAGGATATCATGT
GTAAGGCAAGGAGGAATTAGACTAAGATTCCAAGGAAACCCATACTGGTTATTA
GTATATGTAATGAATGTAGGAGGAGGTGGAGACATATCCCAAATGTGGGTAAAA
GGTTCCCAAACTGGATGGGTTAGCATGAGCCGTAATTGGGGAGCTTCATTCCAAG
CATTTGCTAAACTTGGTGGCCAACCTTTAACTTTTAAGCTCATGAATGGACGTGG
GGAA




