IDENTIFICATION
Species: Arabidopsis lyrata
Locus: AL4G37130

Gene Model: AL4G37130.t1
Description: AIEXPA-10
Family: Alpha Expansin

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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DOMAIN ARCHITECTURE

1 S0 100 150 200 258

Query seq. A

Superfanilies PLNO0OS50

List of domain hits ki

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family 31535 expansin A; Provisional 28-255 894e-126

SEQUENCES
Peptide
>AIEXPA-10

MAIKLAILFTTFVLFSLADARIPGVYSGSAWQNAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNL
YSQGYGTNTAALSTALFNNGMSCGACFELKCANDPQWCHSGSPSILITATNFCPPNL
AQPSDNGGWCNPPREHFDLAMPVFLKIAQYRAGIVPVSYRRVPCRKRGGIRFTINGH
RYFNLVLITNVAGAGDIVRASVKGSRTGWMSLSRNWGQNWQSNAVLVGQSLSFRV
TGSDRRTSTSWNMVPSNWQFGQTFVGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>AIEXPA-10

ATGGCTATTAAACTAGCAATTCTCTTTACCACATTTGTCCTTTTTAGCCTCGCCGA
CGCTAGAATTCCCGGCGTCTACTCCGGCAGCGCATGGCAAAACGCACACGCCACT
TTTTACGGTGGCAGCGACGCCTCCGGCACAATGGGAGGAGCTTGTGGTTACGGTA
ACCTATACAGCCAAGGCTATGGTACCAACACGGCAGCTTTGAGCACGGCGCTGTT
TAACAATGGTATGAGTTGTGGAGCCTGCTTTGAGCTAAAATGCGCCAATGACCCT
CAATGGTGCCACTCAGGTAGTCCTTCGATCCTCATCACCGCAACCAATTTCTGCCC
ACCAAACTTGGCTCAGCCTAGCGACAACGGAGGATGGTGCAACCCGCCACGTGA
ACATTTCGATCTAGCCATGCCTGTCTTCCTCAAGATCGCTCAATATCGTGCGGGCA
TTGTCCCCGTCTCATACCGCAGAGTGCCTTGTAGGAAGAGAGGAGGGATAAGGTT
CACAATCAACGGTCACCGTTACTTCAACTTGGTTCTGATCACTAACGTGGCTGGA
GCAGGAGACATCGTGAGGGCAAGTGTGAAAGGTTCACGGACTGGTTGGATGAGT
TTGAGCAGGAACTGGGGACAAAACTGGCAATCTAATGCTGTTTTGGTTGGTCAGT
CACTTTCTTTCCGCGTCACAGGCAGTGACCGTAGAACATCTACTTCCTGGAACAT
GGTTCCTTCTAACTGGCAGTTTGGTCAAACCTTTGTCGGGAAGAATTTCAGGGTTT
AA

Nucleotide
>AIEXPA-10

ACTCCTTCTTCCTCCACCATTCTCATCTCCAAACAAACCTAACTCTTTCTCTATACA
AGAGCGCAACCTCGAAAGCGCTCTTGTTCTTTCTTCATTTTCTCCTTAAGAATCAT
CCTCATAGTAATTTTAGAACTCTCCTTTTTAGTAAATTACACTCAAAATGGCTATT



AAACTAGCAATTCTCTTTACCACATTTGTCCTTTTTAGCCTCGCCGACGCTAGAAT
TCCCGGCGTCTACTCCGGCAGCGCATGGCAAAACGCACACGCCACTTTTTACGGT
GGCAGCGACGCCTCCGGCACAATGGGTCAGTCCATAAAAACAGAGCATAAATAC
TTTATTAGTAAAGTTTTCTTTAAAAAAATTATTAACAAAATGGGTTTAACTAATTA
CAGGAGGAGCTTGTGGTTACGGTAACCTATACAGCCAAGGCTATGGTACCAACAC
GGCAGCTTTGAGCACGGCGCTGTTTAACAATGGTATGAGTTGTGGAGCCTGCTTT
GAGCTAAAATGCGCCAATGACCCTCAATGGTGCCACTCAGGTAGTCCTTCGATCC
TCATCACCGCAACCAATTTCTGCCCACCAAACTTGGCTCAGCCTAGCGACAACGG
AGGATGGTGCAACCCGCCACGTGAACATTTCGATCTAGCCATGCCTGTCTTCCTC
AAGATCGCTCAATATCGTGCGGGCATTGTCCCCGTCTCATACCGCAGGTACAAAT
CTATGTCTAGGGTCTTGGCAATATTTAGAAGATCATAAGACCATAATTGTCTTTAA
AACAAATTTAGATAAAACGGCTAAAAACAATTAGTGGAGGTCATTTTGTTCTCTA
TTTTACCTTTTAGCTTAATTAAATGATACTTTTTAGTTGCTATTAAAAAATTTAAA
CTAATAGTTGAACATTCTTAGTTTTAAGTCCTTGAAAATCAAATTTTGATGATATT
TTCCTAAATTTTAGTTTATTTGCTGTCTCTAATGAACAAATTAATCATTACATTTG
ATATCTAAGTGAGTGACTAAACGAGTGTGAAATGTTGGTTTTGTTTGTAGAGTGC
CTTGTAGGAAGAGAGGAGGGATAAGGTTCACAATCAACGGTCACCGTTACTTCA
ACTTGGTTCTGATCACTAACGTGGCTGGAGCAGGAGACATCGTGAGGGCAAGTGT
GAAAGGTTCACGGACTGGTTGGATGAGTTTGAGCAGGAACTGGGGACAAAACTG
GCAATCTAATGCTGTTTTGGTTGGTCAGTCACTTTCTTTCCGCGTCACAGGCAGTG
ACCGTAGAACATCTACTTCCTGGAACATGGTTCCTTCTAACTGGCAGTTTGGTCAA
ACCTTTGTCGGGAAGAATTTCAGGGTTTAAGGCGAGTTTCGAGAAGCAAAAATTT
GGAGGAAATCGAAAAATTAAAGTGGTTCGAGACAAAAGAAAACTCTCCGCTAAT
TTCGCTATTCCTCCTTTTTTTTCTAAATTTTATATATGGGAAGGAGAGAAAAATCA
GGGGAAAGTATCTTTGACTTTTGTGTGTGTTTTCACTTTTTTTTTTAATGTTCTTTT
TTTTGGGTTTGGTGTTGTAATTGTGAGTGATACAAGGGAAATGGGGGGAGAGAAA
GAGAAAGTGAGTAGCTGAAGAGGCTGTGAGAAAATTTTGTAACAGCCCGCAGCT
ATTAAAGTATTTTACATGTTTGGTTCTAAGTTACAACTTGTAACGTTTAATCTCGT
GTAATCTTAAACATGGTTGTGTTATTGAT




