IDENTIFICATION
Species: Cicer arietinum
Locus: Ca 14386

Gene Model: Ca_14386
Description: CarEXPA-05
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Carietinum_v1 0
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02819

EXTERNAL RESOURCES
https://www.pulsedb.org/bio data/80
http://www.cicer.info/databases.php
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Superfanilies PLNOOOS0

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNO0050 super tamily c131535 expansin A; Provisiona! 45-270 1.57e-92
SEQUENCES

Peptide

>CarEXPA-05

MSLPSFFTTLTIFLITLTSTKKVTSHYSSSSSQQPPYLQSSPSFTEWRSARATYYAAADP
RDTVGGACGYGDLTKAGYGMATVGLSESLFERGQICGACFELRCVEDMRWCLPGTS
IHVTATNFCAPNYGFTSEGGGHCNPPNKHFVLPIDAFEKIAIWKAGNMPLQYRRIKCR
REGGIRFTVTGSGIFVSVLISNVAGHGDIIAVKVKGSRTGWLPMGRNWGQNWHISAL
LONQPLSFEVTSSDGKTVTSYNVAPKDWSFGQTFEGKQFDT*

CDS (coding sequence)
>CarEXPA-05

ATGTCACTTCCTTCATTCTTCACAACATTAACAATCTTCCTCATTACACTAACATC
AACAAAAAAAGTAACCTCTCATTATTCCTCTTCATCTTCTCAACAACCACCTTATC
TCCAATCCTCACCTTCCTTCACCGAATGGCGATCTGCACGCGCGACCTACTACGCT
GCCGCGGATCCACGCGACACAGTAGGCGGCGCGTGTGGCTACGGCGACCTAACG
AAAGCCGGTTACGGCATGGCGACGGTAGGACTTAGTGAATCTTTGTTCGAAAGAG
GTCAGATCTGTGGCGCGTGCTTTGAATTACGGTGTGTGGAGGATATGCGGTGGTG
TTTACCTGGAACTTCGATTATTGTTACTGCGACTAATTTCTGTGCGCCGAACTATG
GGTTTACGTCGGAGGGTGGTGGACATTGTAATCCTCCTAATAAGCATTTTGTTCTT
CCTATTGATGCTTTTGAGAAGATTGCTATATGGAAAGCTGGTAACATGCCTCTTCA
GTATCGTAGGATAAAGTGCAGAAGGGAAGGTGGAATTCGATTTACAGTCACTGG
TTCTGGTATCTTCGTTTCAGTGCTGATCAGCAATGTTGCTGGCCACGGAGACATCA
TTGCGGTGAAGGTTAAAGGCTCAAGAACAGGTTGGCTTCCAATGGGTCGGAATTG
GGGTCAAAACTGGCATATAAGCGCATTACTGCAGAATCAACCTCTTTCATTTGAG
GTTACTAGTAGCGATGGGAAAACAGTTACGTCTTACAACGTTGCTCCCAAGGATT
GGAGTTTTGGACAAACATTTGAAGGCAAGCAATTTGATACTTAA

Nucleotide
>CarEXPA-05

ATGTCACTTCCTTCATTCTTCACAACATTAACAATCTTCCTCATTACACTAACATC
AACAAAAAAAGTAACCTCTCATTATTCCTCTTCATCTTCTCAACAACCACCTTATC
TCCAATCCTCACCTTCCTTCACCGAATGGCGATCTGCACGCGCGACCTACTACGCT
GCCGCGGATCCACGCGACACAGTAGGCGGCGCGTGTGGCTACGGCGACCTAACG
AAAGCCGGTTACGGCATGGCGACGGTAGGACTTAGTGAATCTTTGTTCGAAAGAG



GTCAGATCTGTGGCGCGTGCTTTGAATTACGGTGTGTGGAGGATATGCGGTGGTG
TTTACCTGGAACTTCGATTATTGTTACTGCGACTAATTTCTGTGCGCCGAACTATG
GGTTTACGTCGGAGGGTGGTGGACATTGTAATCCTCCTAATAAGCATTTTGTTCTT
CCTATTGATGCTTTTGAGAAGATTGCTATATGGAAAGCTGGTAACATGCCTCTTCA
GTATCGTAGGTATGCTTTGTAACTAACTACTCTTGTGTTTCTTGCTTTGCATTTTGC
AAATTGAAATGATTGTAGGTTATATTGAATTGAAATTGTGTTTGTTTTGATTAGTT
TTTGGAGGAGTAAAACACTACATTGGGATGTAACTTTGTAGGACGCTCTTGCATA
GATTTGTAAGATTATGAATATTTTAAAACATTACTCATATCGGTCCTTTAGATAGT
AAATGGTGAAATATAGGTTGTTCAATATAGGGGCTACATTCCAAATTCGATACTA
ATGTTCCACATCAAATGGATAGTAAATTATTAAGGGATATTGAAAGAGTTTTAAG
CAGAAAGTCCTGAATTCGGTCTCAGGAACTAACATAATTGCCAAATTTATGATAA
GTTGTTAAATATAGAGACTTAATTGATAGTAAGTGAATATAGGAACTAATTTGAC
AGTTTGTTTGACAAAAGATGATGAGTAATTTTTGTAGAGAGAGATCTCAATTTGA
TGGTTTACTCAGATTCTGGAGAGTAGCTAATTCTAACATTTTAAATAATTGTTTGT
CGATTGCTATGTAGCATTGACATTACTCATAGTATATTTTGAAGAATCAGAGAAG
ACTTTAAAAGAATCATAAATAAATTATAACTACTATCATTATATAATGTTTGAAG
CTTTGAAATCTTGAATGCTAGTTCGCATTCTACAACATAAATCCAGCTTATAAAGT
GAGAAGTGTTACTCTTTATAAACTATTATAGAGCTCTATCTTTTATCTATGTGGGA
CTTGGGTTTTTCCCAATAGCTTTCTCTTCGGAACTCTCTGCTCTCAAGAGCTGAAA
TTGTGAACGAAAGCTTTCTAAAAACAGTTAGCCTAAGTAGCAAAGAGATGGCAG
GGACTTAATTGACCTAAAGAAAATTAAGATAGTAGTAAGTGTATTTATCTCAGAA
GAGCTTATATAGAGTACAAACTCGTACTGCCATCTCTTCATACACTGTCATTGGTA
AAAGATCTCTAGTAAATTCTTGTAGATAATGAGAAGGGAACAATATGCAATTTTG
CTACTAAGTGGACTAGACGGACCGGGCTAGAACAACCGTTTAGGCCTGTGGACTA
GACGGACCGGGCTAGAAAAGACCACAATATAACGGTTCAAAAAATTAGGCTTGC
ATCCTCACCATTTAAACCACTGGCTAACAGGCCAAGTAGCTAATAAAGGAACTTG
TGGTAAGGTAAGAAGATATATACACCCCAACAGTCATTATTCTACACATTTACTC
CTGAAAGTGACAAACAAACAAAATGTACTTAATGTAGTTAGAAACTTGATTTTCA
TTCTACTACTTATTTGAATGTTGTATTCTGTTTGGAGCAGGATAAAGTGCAGAAGG
GAAGGTGGAATTCGATTTACAGTCACTGGTTCTGGTATCTTCGTTTCAGTGCTGAT
CAGCAATGTTGCTGGCCACGGAGACATCATTGCGGTGAAGGTTAAAGGCTCAAG
AACAGGTTGGCTTCCAATGGGTCGGAATTGGGGTCAAAACTGGCATATAAGCGC
ATTACTGCAGAATCAACCTCTTTCATTTGAGGTTACTAGTAGCGATGGGAAAACA
GTTACGTCTTACAACGTTGCTCCCAAGGATTGGAGTTTTGGACAAACATTTGAAG
GCAAGCAATTTGATACTTAA






