IDENTIFICATION

Species: Phaseolus vulgaris

Locus: Phvul.009G142800

Gene Model: Phvul.009G142800.1.p
Description: PVEXPA-21

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Pvulgaris_v2_1
KEGG: https://www.genome.jp/entry/gn:T03093

EXTERNAL RESOURCES
https://www.pulsedb.org/organism/636
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Query seq.
Superfanilies PLNO0OS0O

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family cl31535 expansin A: Provisional 34-252 1.128-129
SEQUENCES

Peptide

>PVEXPA-21

MAIAATSTILLFFVLNLCLQGTFGDYGGGWQGGHATFYGGGDASGTMGGACGYGN

LYSQGYGTNTAALSTALFNNGLSCGSCYEMRCDSDPRWCLPGSIIVTATNFCPPNFAL
SNDNGGWCNPPLQHFDLAEPAFLQIAQYKAGIVPVSFRRVSCVKKGGIRFTINGHSYF
NLVLVTNVGGAGDVHSVSIKGSRTNWQTMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFQVTTS
DGRILTSNNIVPANWQFGQTFEGIQF*

CDS (coding sequence)
>PVEXPA-21

ATGGCCATTGCAGCAACCTCTACCATTCTTCTCTTCTTTGTTCTTAATCTATGCCTC
CAAGGCACTTTTGGTGACTATGGAGGTGGATGGCAAGGTGGTCATGCCACATTCT
ATGGTGGGGGAGATGCATCAGGCACAATGGGAGGGGCTTGTGGCTATGGCAATT
TGTACAGCCAAGGGTATGGTACTAACACTGCAGCACTCAGCACTGCTCTATTCAA
CAATGGCTTGAGTTGCGGGTCTTGCTATGAGATGAGATGTGACAGTGACCCCAGA
TGGTGCCTCCCCGGTAGCATAATCGTCACTGCCACAAACTTCTGCCCCCCTAACTT
TGCCTTGTCTAATGACAATGGTGGCTGGTGCAACCCTCCTTTGCAACACTTTGATC
TTGCTGAGCCTGCTTTCTTACAAATTGCTCAATACAAAGCTGGAATTGTTCCTGTT
TCCTTCAGAAGAGTCTCGTGTGTGAAGAAAGGAGGGATCAGGTTCACCATCAATG
GTCACTCATACTTCAACTTGGTTCTGGTCACAAATGTTGGTGGAGCTGGTGATGTT
CACTCTGTGTCCATCAAGGGGTCTAGGACTAATTGGCAAACCATGTCTAGAAACT
GGGGGCAGAATTGGCAAAGCAACTCTTACCTGAATGGTCAAAGCCTCTCTTTTCA
GGTGACTACAAGTGATGGCAGAATTCTGACCAGCAACAACATTGTGCCTGCTAAC
TGGCAATTTGGTCAAACATTTGAAGGGATACAGTTCTAG

Nucleotide
>PvEXPA-21

CAAGTAAACTTCTCCTATCTTAAATCCTTTGTACCCTCAACTTCCCTAATCACTTG
TACCACACAATGGCCATTGCAGCAACCTCTACCATTCTTCTCTTCTTTGTTCTTAA
TCTATGCCTCCAAGGCACTTTTGGTGACTATGGAGGTGGATGGCAAGGTGGTCAT
GCCACATTCTATGGTGGGGGAGATGCATCAGGCACAATGGGTAGGTTCAAAGTGT
TTATTTAGGTTTTAGTCTCGCATTACTAAATTTTGCTTATTCTAGTGTTTATATAAC
TGCACGAAAACTAAACTAAGTTCGAACAAATGTTTTGCCTTTTCCTTTTGGCACAT




ATGAGTGATTAAAATGGAAAAAAGAACTACTTAAACTTTGTGGTATTGTGGTGCC
CGTACATAACCTTGTGTCACGGGCACTTACATGTACATTACATTCACACTCTCTCC
TATTATTGAGTCAAAGATGTTTTCACTTAGGATATGACTCATGATTTTTATTTTTAT
TTTTATTTTCACAGGAGGGGCTTGTGGCTATGGCAATTTGTACAGCCAAGGGTAT
GGTACTAACACTGCAGCACTCAGCACTGCTCTATTCAACAATGGCTTGAGTTGCG
GGTCTTGCTATGAGATGAGATGTGACAGTGACCCCAGATGGTGCCTCCCCGGTAG
CATAATCGTCACTGCCACAAACTTCTGCCCCCCTAACTTTGCCTTGTCTAATGACA
ATGGTGGCTGGTGCAACCCTCCTTTGCAACACTTTGATCTTGCTGAGCCTGCTTTC
TTACAAATTGCTCAATACAAAGCTGGAATTGTTCCTGTTTCCTTCAGAAGGTAAAT
AAAAAATAAGAAACCCCTTTAAGTATTTTTATTTTTTTTCTCCCCTTTTAGCTTTAA
ACTTTGACTCAGAGGGAGTTAGCTCCTCTGAATAACAAAGGTGAAATAAGTCATT
CCAGTCTTTATCCAAAACAATCAACCATTTATATAAACACATAGCAAATATATGC
ACATGTAACATCAGCAGTTGATCTTTCGTGATCAACGACTGGTATTGCACACTTG
CTCTTCAAAGTAAAAATTGCTGAGTTTGGAAGAGTTGGATCCAACTTGGAGCATA
CATTAACATGTTTTTGTTTTTGGCTTAAAACAGAGTCTCGTGTGTGAAGAAAGGA
GGGATCAGGTTCACCATCAATGGTCACTCATACTTCAACTTGGTTCTGGTCACAA
ATGTTGGTGGAGCTGGTGATGTTCACTCTGTGTCCATCAAGGGGTCTAGGACTAA
TTGGCAAACCATGTCTAGAAACTGGGGGCAGAATTGGCAAAGCAACTCTTACCTG
AATGGTCAAAGCCTCTCTTTTCAGGTGACTACAAGTGATGGCAGAATTCTGACCA
GCAACAACATTGTGCCTGCTAACTGGCAATTTGGTCAAACATTTGAAGGGATACA
GTTCTAGGAAAGGAACCTTAAAAGTTCACATTTTGTGTGTAATATATGATGCCAT
TGTTGATTGTTGGTTTGTTTTGTTATAGTTGGAAAGGGTGGGGAAGAGAAAAAAG
GTAGATTAGGAGGAGTTCTGGCCAACATGGGCCCTAATGCTGTGGTGGCTATATG
GCACCCGCTAGGACTAATATAATATAAAGTCTTCTATTTTCAGACACATATCAAC
ACCTTTTGATGAAGTAAAAGGTGCTGCTGATCTTAATTACTTTGTATATCTGATCC
CCACTATGGTACAAAACCAATTTGGGGTTGAATTAATATCAATTTGATCATGCTTT
TTTATTGC






