IDENTIFICATION

Species: Ricinus communis
Locus: 30076.m004517

Gene Model: 30076.m004517
Description: RCEXPA-12
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Rcommunis_v0_1
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T01087

EXTERNAL RESOURCES
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Query seq.
Superfanilies

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00193 super family 33423 expansin-A; Provisional 24-255 8.26e-130
SEQUENCES

Peptide

>RcEXPA-12

MVMPCVYSCFMLLLGMLSIELHVASAAWLRAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNL
YTDGYGTKTAALSTALFNDGKSCGGCYQIVCDATQVPQWCLKGTYITITATNFCPPN
FNLPNDDGGWCNPPRPHFDMSQPAFETIAKYRAGIVPILYRKVRCKRSGGIRFTINGK
NYFELVLISNVGGAGEISNVWVKGSKSNKWETMSRNWGANWQSLSYLNGQSLSFRV
QASDGRTVTALNVAPSNWVFGQSFKSKVQF

CDS (coding sequence)
>RCEXPA-12

ATGGTGATGCCTTGCGTCTACAGTTGCTTTATGCTATTGCTAGGGATGCTTTCCAT
AGAACTACATGTAGCATCCGCGGCCTGGCTACGAGCCCATGCAACTTTCTATGGT
GGAGGTGACGCCTCTGGTACAATGGGTGGTGCCTGTGGATATGGTAATCTTTATA
CCGATGGTTATGGAACCAAAACTGCTGCACTCAGCACTGCTTTGTTCAATGATGG
AAAGTCGTGCGGTGGCTGCTATCAGATTGTCTGCGATGCCACTCAAGTTCCTCAA
TGGTGCCTCAAGGGCACTTACATTACGATAACTGCTACAAACTTCTGTCCACCCA
ACTTTAATCTCCCTAATGACGACGGAGGCTGGTGCAATCCCCCACGACCTCACTT
TGACATGTCTCAACCAGCCTTTGAGACTATTGCCAAGTACAGGGCAGGAATTGTA
CCTATTCTATACAGGAAGGTGAGATGCAAAAGAAGTGGAGGCATAAGGTTCACC
ATCAATGGAAAGAACTACTTTGAACTAGTGCTTATATCAAATGTAGGAGGAGCAG
GAGAGATTTCTAATGTATGGGTCAAAGGGTCAAAATCCAATAAATGGGAAACCA
TGTCAAGGAATTGGGGTGCCAATTGGCAGAGCTTAAGCTATCTCAATGGCCAGAG
CTTGTCCTTTAGAGTCCAAGCTAGCGATGGGAGGACCGTAACAGCTCTTAATGTT
GCACCTTCCAATTGGGTTTTCGGCCAATCTTTCAAAAGCAAAGTCCAATTTTAG

Nucleotide
>RcEXPA-12

ATGGTGATGCCTTGCGTCTACAGTTGCTTTATGCTATTGCTAGGGATGCTTTCCAT
AGAACTACATGTAGCATCCGCGGCCTGGCTACGAGCCCATGCAACTTTCTATGGT
GGAGGTGACGCCTCTGGTACAATGGGTTAGTATCCATGTTTCTTTTCCTTTTTTTTT
TTCTTTTTTTTCCGTAGCTCACTTTTTCCTTGCAAGAAATAGCTATAGCTAAGACT
AGTGGACTGGCCTTGAATGTATAGGTGGTGCCTGTGGATATGGTAATCTTTATAC
CGATGGTTATGGAACCAAAACTGCTGCACTCAGCACTGCTTTGTTCAATGATGGA
AAGTCGTGCGGTGGCTGCTATCAGATTGTCTGCGATGCCACTCAAGTTCCTCAAT
GGTGCCTCAAGGGCACTTACATTACGATAACTGCTACAAACTTCTGTCCACCCAA




CTTTAATCTCCCTAATGACGACGGAGGCTGGTGCAATCCCCCACGACCTCACTTT
GACATGTCTCAACCAGCCTTTGAGACTATTGCCAAGTACAGGGCAGGAATTGTAC
CTATTCTATACAGGAAGTATGTTTTCTCAATCCTCAACTCAAAATTGAACTCATAT
GTTTTATCAATTAAGGCTGATTCGATAATATGATATAAAGTAATATATATTCAAA
GCTACTTTCATATTTAAACCTATGACCTCTTGGTAGAGATCTAGGACAATTATCCT
CAAGATTAGTACTTATAGGAATTAGTGTGGTAACAAGGTTACGTTTTTTTGGTGCT
TCAGGGTGAGATGCAAAAGAAGTGGAGGCATAAGGTTCACCATCAATGGAAAGA
ACTACTTTGAACTAGTGCTTATATCAAATGTAGGAGGAGCAGGAGAGATTTCTAA
TGTATGGGTCAAAGGGTCAAAATCCAATAAATGGGAAACCATGTCAAGGAATTG
GGGTGCCAATTGGCAGAGCTTAAGCTATCTCAATGGCCAGAGCTTGTCCTTTAGA
GTCCAAGCTAGCGATGGGAGGACCGTAACAGCTCTTAATGTTGCACCTTCCAATT
GGGTTTTCGGCCAATCTTTCAAAAGCAAAGTCCAATTTTAG




