IDENTIFICATION

Species: Arabidopsis halleri
Locus: Araha.17879s0002

Gene Model: Araha.17879s0002.1
Description: AhEXPA-11
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Ahalleri vl 1
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EXTERNAL RESOURCES
https://plants.ensembl.org/Arabidopsis halleri/Info/Index
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Legend:
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DOMAIN ARCHITECTURE

1 S0 100 150 200 253
Query seq. e e s

Specific hits “‘: PLN00193
Superfanilies PLN00193 superfamily

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN0O0193 PLN00193 expansin-A; Provisional 15-252 6.74e-168

SEQUENCES
Peptide
>AhEXPA-11

MSKSLAGLAVLAALFIAVNAFKPSGLTNGHATFYGGSDASGTMGGACGYGDLYSAG
YGTMTAALSTALFNDGASCGECYRITCDYAADSRWCLKGASVVITATNFCPPNFALP
NNNGGWCNPPLKHFDMAQPAWEKIGIYRGGIVPVVFQRVSCYKKGGVRFRINGRDY
FELVNIQNVGGAGSIKSVSIKGSKTGWLAMSRNWGANWQSNAYLDGQSLSFSITTTD
GATRVFLNVVPSSWSFGQIYSSSVQF*

CDS (coding sequence)
>AhEXPA-11

ATGTCAAAGTCTCTAGCTGGCTTGGCGGTTTTGGCCGCTCTTTTTATTGCGGTTAA
TGCGTTTAAGCCTTCTGGTTTAACTAATGGTCACGCTACGTTCTATGGAGGAAGTG
ACGCTTCTGGAACAATGGGTGGAGCTTGTGGGTACGGAGATCTTTACTCGGCGGG
GTACGGGACAATGACAGCGGCGTTAAGCACGGCTCTCTTTAACGACGGAGCTTCT
TGCGGCGAATGCTATAGGATAACGTGTGATTACGCGGCGGACTCACGGTGGTGCT
TGAAAGGAGCTTCTGTGGTTATTACAGCCACTAACTTTTGCCCACCAAACTTTGCC
TTGCCTAATAACAACGGTGGTTGGTGCAATCCACCGCTCAAACATTTCGATATGG
CACAACCCGCTTGGGAAAAGATCGGAATTTACAGAGGAGGAATTGTTCCCGTCGT
TTTCCAAAGAGTAAGCTGTTACAAGAAAGGAGGAGTGAGATTCAGAATAAACGG
AAGAGACTACTTCGAGCTAGTCAACATTCAAAATGTAGGAGGAGCAGGTTCGATT
AAATCTGTCTCCATCAAAGGATCAAAGACTGGTTGGTTAGCCATGTCTCGTAATT
GGGGAGCTAATTGGCAATCAAATGCTTATCTCGATGGTCAATCTCTCTCTTTCTCC
ATTACCACTACCGATGGTGCTACAAGAGTCTTCCTCAATGTTGTTCCTTCTTCCTG
GTCTTTTGGACAGATTTATTCTTCCAGCGTTCAGTTTTAA
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Nucleotide
>AhEXPA-11

CTTTATTTAAACAACTCTCTCTCCTTCACTCGATCATCATCATCATTATCATCATAA
TCTCTTTCTTTGTTCGAAAAATTATAATCATGTCAAAGTCTCTAGCTGGCTTGGCG
GTTTTGGCCGCTCTTTTTATTGCGGTTAATGCGTTTAAGCCTTCTGGTTTAACTAAT
GGTCACGCTACGTTCTATGGAGGAAGTGACGCTTCTGGAACAATGGGTATTTTCA
CACTTTAGTTTCATACGATTTTTTTTTTTTTTACTCTAATGGATTTGGTTAAATTAC
GAAATTAATTATTTTCTTGTTTTTTCAGGTGGAGCTTGTGGGTACGGAGATCTTTA
CTCGGCGGGGTACGGGACAATGACAGCGGCGTTAAGCACGGCTCTCTTTAACGAC
GGAGCTTCTTGCGGCGAATGCTATAGGATAACGTGTGATTACGCGGCGGACTCAC
GGTGGTGCTTGAAAGGAGCTTCTGTGGTTATTACAGCCACTAACTTTTGCCCACC
AAACTTTGCCTTGCCTAATAACAACGGTGGTTGGTGCAATCCACCGCTCAAACAT
TTCGATATGGCACAACCCGCTTGGGAAAAGATCGGAATTTACAGAGGAGGAATT
GTTCCCGTCGTTTTCCAAAGGTCAGAACTTTTAAAAGACCCAAAAAAACTAATTT
GATCTTTTTAACCCCTTAAATTTTATACAATTTAACCCTTATAAATTATGTTAAAG
ATTTATACTCGTAAATTCGTAACGATGTTGTCTTAACTTAAAACACAATCACAATT
CACACATATTATATAACACCGTAGACGGCTAATGTATAGTAAACCCTCTATAAAT
TAATAATATCATGGTTAATATACTTTTAAAATTAATATCCATAAATTTATTGCAAG
ATTTTTTTATCGTATAAGATTTTAATATTTTAAATTTAAAAAACATAGTAAAGGGT
TTTAAATGAATCATATGAAAGTGTAGGGGTGTTTTTGCAATTATTCTAATTTCTTA
ACGAAACGTCTCTGTTTTTTTTGTGTGTGGTCTGGGAAAAACAGAGTAAGCTGTT
ACAAGAAAGGAGGAGTGAGATTCAGAATAAACGGAAGAGACTACTTCGAGCTAG
TCAACATTCAAAATGTAGGAGGAGCAGGTTCGATTAAATCTGTCTCCATCAAAGG
ATCAAAGACTGGTTGGTTAGCCATGTCTCGTAATTGGGGAGCTAATTGGCAATCA
AATGCTTATCTCGATGGTCAATCTCTCTCTTTCTCCATTACCACTACCGATGGTGC
TACAAGAGTCTTCCTCAATGTTGTTCCTTCTTCCTGGTCTTTTGGACAGATTTATTC
TTCCAGCGTTCAGTTTTAAGTTTTTTTTTTTTTGGGTTCTGTTTGAAATATTATTGG
CAGTGGTCGCGCTCTGAGTCTGTTTCTTTTCTCCCTGAGCGACCCGCCCTCTTTGC
TTTTTCTTCTTCTTCTTCTGGTTTGATGGGTCTGTTAATACAGAAGACCCGAATTG
ATTTGAGGAAAATATGATTATATGAAATGTATTGTATTTGAATGTTTCAAACTCG
AAAAGATTCTGTAGCAAAAGGAGTTTAACACATTTGTACTTGG




