IDENTIFICATION

Species: Eutrema salsugineum
Locus: Thhalv10004799m

Gene Model: Thhalv10004799m
Description: ESEXPA-12
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Esalsugineum_v1 0
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02985
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DOMAIN ARCHITECTURE
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Superfanilie: PLNOOOS0O

|.ist of domain hits

Name Aueesslon Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family c expansin A; Provisional 38-253 9.90e-122

SEQUENCES
Peptide
>ESEXPA-12

MGFLVISALLLHVLTISVCVQGFYRRGGHHHGGHGGPWINAHATFY GGGDASGTMG
GACGYGNLYSQGYGTETAALSTALFDNGLTCGACFELMCVNDPQWCIKGRSIVVTA
TNFCPPGGACDPPNHHFDLSQPIYERIALYKSGIIPVMYRRVRCKRRGGIRFTINGHSY
FNLVLVTNVGGAGDVHSVSMRGSRTKWQFMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFVVT

TSDRRSVVSYNVAPPTWSFGQTYTGGQFRY™*

CDS (coding sequence)
>ESEXPA-12

ATGGGGTTTTTAGTAATCTCGGCTCTCCTGCTGCATGTCCTAACGATTTCCGTCTG
CGTTCAAGGCTTTTACCGTCGTGGTGGCCACCATCACGGTGGCCACGGTGGGCCG
TGGATCAACGCTCATGCCACTTTCTACGGCGGTGGTGATGCTTCCGGCACTATGG
GTGGAGCGTGTGGGTACGGGAATCTGTACAGCCAAGGTTACGGAACGGAGACGG
CGGCGCTGAGCACGGCGTTATTCGATAACGGACTTACCTGTGGTGCGTGCTTCGA
GCTGATGTGTGTCAACGATCCTCAATGGTGCATAAAAGGCCGCTCCATTGTGGTC
ACTGCCACTAACTTTTGTCCTCCTGGTGGCGCCTGCGATCCTCCCAACCACCATTT
CGATCTTTCTCAGCCCATCTACGAGCGAATCGCTCTATACAAATCCGGTATCATCC
CGGTTATGTACAGAAGGGTTCGGTGCAAGAGAAGGGGCGGGATAAGGTTCACGA
TCAACGGACACTCATACTTCAATTTGGTGCTGGTCACAAACGTTGGTGGGGCTGG
GGACGTACACTCTGTCTCGATGAGAGGTTCAAGGACAAAATGGCAATTCATGTCA
AGAAACTGGGGGCAAAATTGGCAAAGCAACTCTTATCTCAACGGTCAAAGTCTGT
CGTTTGTTGTCACCACAAGTGATCGCCGAAGTGTCGTCTCGTACAATGTTGCTCCT
CCCACTTGGTCCTTTGGCCAGACCTACACCGGAGGGCAGTTTCGGTACTAA

Nucleotide
>ESEXPA-12

CTCAAACTCTGTCCGAATCCTTCTCCCTATTTATACCACTCTCTTCTTCTTCCTTAA
TTTCATCACATCACAACTCTTACCTCTCTACATTGACGAAAACACCCCTTTGCTTC
TCTTTGCTTTTCTCCCTTTGCATGTTGTAGCTGTTTTTGCTTCATCAATGGGGTTTT
TAGTAATCTCGGCTCTCCTGCTGCATGTCCTAACGATTTCCGTCTGCGTTCAAGGC
TTTTACCGTCGTGGTGGCCACCATCACGGTGGCCACGGTGGGCCGTGGATCAACG
CTCATGCCACTTTCTACGGCGGTGGTGATGCTTCCGGCACTATGGGTACACCTCCT
TGTCGAATTCTCCAATATAAGCATTCTCACTTGCATCACTCTAATTTAACTGACAA
AAGGGTAGTTTAGTCAATTCACCTCAGCTTCATCTCAGGTTGCATTACTCTAATTT



AACTAGCTACTCCCCTCGTAACATGCAAACAATTCCAACGGCTAATCATAGACAG
AAATTTTAAAAGATAGTACTAAATTATAGAAACAGAGCAAGGAGAAATCGACTC
TTTGACGTTTATGCATATAACATTAATTCTTTATAGTAGTATATGTTTTCAAGAAC
TAATTGTTTCAAACGCCATTTTTTTTGTTGTTTTTGCATTTTTGTTTGCGTTAACAA
CTAACAAAATAGCAAAAGTAATTATTGTGAGTTTAGTAGTTATTCTGAAAAACCA
CCAGACACTAGATAATATAAACATATGCCTAATTATGATGGAACAAAATTAATAT
AGGTGGAGCGTGTGGGTACGGGAATCTGTACAGCCAAGGTTACGGAACGGAGAC
GGCGGCGCTGAGCACGGCGTTATTCGATAACGGACTTACCTGTGGTGCGTGCTTC
GAGCTGATGTGTGTCAACGATCCTCAATGGTGCATAAAAGGCCGCTCCATTGTGG
TCACTGCCACTAACTTTTGTCCTCCTGGTGGCGCCTGCGATCCTCCCAACCACCAT
TTCGATCTTTCTCAGCCCATCTACGAGCGAATCGCTCTATACAAATCCGGTATCAT
CCCGGTTATGTACAGAAGGTACTAATTTTCTTAACTCGATTTAGTTAGACCATATA
AAGTTCACTATGTCTATGACTATGTGTAGTTTGTGAACATCTCACGTTAAAAATAT
CAAGCACATGAGTCTTGTTTATAAATATTACTCGTCGCAAATTTCTTTTTTGACCT
GAAGGATGGTCTAATTTACAAGTCGAATATATAAATATATATATATATATATATA
AATGAAACTACTCGTAAAAGCAAATAGTCGAATTAATTAAGGCTTATTGCTTGGC
TTAACCGGCTATCTTATCTCTAGTGTGATTTTAACTTTTTAAAAAATCTAATATAC
TTTTAGTAGTATTTTCATAGACCAATGAGAAGACAAAGTAAAATTTCTTCATTTAT
CTTTCTTGATTCTTGTTTCTGACTTTTCATAGAACAATTATATTATACTGGTGTTAA
AACCATACTAGATGTGTCGAAAAACTTAAAATACGCATATGGATTTTAAACCTAT
AAATACGCATTTAATACTTTTGGACCAGTTGATAAAAGTAGTAGAGATATTGGGT
ACCAAATTATTAATAGACCAAGAACTGTATGGTAGTGACAGCTTAATCGACACCG
AACTTGTAGTGCTTTTTTTGTAGAGCTTTCCCAAAACATATTTTTATAAAGCTATT
TAAACGTCATAATCATATTGTTTTATATTGAGAAAATCATAGGGTTCGGTGCAAG
AGAAGGGGCGGGATAAGGTTCACGATCAACGGACACTCATACTTCAATTTGGTGC
TGGTCACAAACGTTGGTGGGGCTGGGGACGTACACTCTGTCTCGATGAGAGGTTC
AAGGACAAAATGGCAATTCATGTCAAGAAACTGGGGGCAAAATTGGCAAAGCAA
CTCTTATCTCAACGGTCAAAGTCTGTCGTTTGTTGTCACCACAAGTGATCGCCGAA
GTGTCGTCTCGTACAATGTTGCTCCTCCCACTTGGTCCTTTGGCCAGACCTACACC
GGAGGGCAGTTTCGGTACTAACTTATTCAATGGTGTCATTATATTCCAGACCGATT
TGGTTTGGTTCGGTTCGGTTTTTGTAATTGCCTTCTTCTTTTTTTTTTCCGGTTCGAC
GTTGGGGACTTTTTTTCGGTAACCAATTGAAAGTTGGACTGATAGTGATATGTAG
CAAATGTGTGAGAACGAAAGATAATTCTCGTGTTTTATATGAGAAACTGCAAGTG
ATATAAAACAAAAATATGTATTGGCTTTCAACGACCCAACTTTTGTAGAATTGAT
TCTTTAAGAAATGGTTCAACATGTAGTTTTTTTT






