IDENTIFICATION
Species: Arabidopsis lyrata
Locus: AL3G27870

Gene Model: AL3G27870.t1
Description: AIEXPA-07
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
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Superfanilies PLN00193

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00193 super family 33423 expansin-A; Provisional 25-246  6.96e-97
SEQUENCES

Peptide

>AIEXPA-07

MDMKGKYLVTVILLVGTLSVGMCSNGWIRAHATYYGVNDSPASLGGACGYDNPYH
AGFGAHTAALSGALFRSGESCGGCYQVRCDFPADPKWCLRGATVRVTATNFCPSNN
NNGWCNLPRHHFDMSSPAFFRIARRGNEGIVPVFYRRVGCKRRGGVRFTMRGQGNF
NMVMISNVGGGGSVRAVAVRGSKGKTWLQMTRNWGANWQSSGDLRGQRLSFKVT
LTDSKTQTFLNVVPSSWWFGQTFSSRGRQFV*

CDS (coding sequence)
>AIEXPA-07

ATGGATATGAAAGGAAAATATTTGGTAACGGTTATTCTCTTGGTTGGTACGTTAA
GTGTGGGGATGTGTTCTAACGGTTGGATAAGAGCTCATGCAACGTATTATGGTGT
TAATGATAGCCCTGCTTCACTTGGAGGAGCTTGTGGGTATGACAATCCGTACCAC
GCCGGATTCGGAGCCCACACGGCGGCGCTAAGCGGTGCGTTATTCAGAAGCGGC
GAGTCTTGCGGTGGGTGCTACCAGGTGAGGTGCGACTTTCCTGCGGATCCTAAGT
GGTGTCTCCGAGGAGCCACCGTGAGGGTGACGGCTACAAACTTTTGTCCGTCGAA
CAACAATAATGGTTGGTGCAATCTCCCTCGCCATCACTTTGACATGTCCTCCCCAG
CTTTCTTCCGAATCGCCCGTCGCGGCAATGAAGGCATCGTCCCTGTCTTCTATCGC
CGGGTGGGATGCAAAAGAAGAGGAGGCGTGAGGTTCACGATGAGAGGGCAAGG
TAACTTCAATATGGTAATGATCTCAAACGTTGGCGGTGGCGGCTCGGTGAGAGCG
GTAGCGGTAAGAGGCTCAAAGGGAAAGACTTGGCTTCAGATGACCCGTAATTGG
GGTGCCAACTGGCAGAGCTCCGGCGATCTCCGGGGACAGAGACTCTCCTTCAAAG
TTACTCTGACTGACAGCAAAACGCAGACGTTTTTGAACGTTGTTCCTTCTTCTTGG
TGGTTTGGCCAAACCTTCTCTTCTCGAGGACGCCAGTTCGTTTAA

Nucleotide
>AIEXPA-07

TTCAAGCAATCACTTGTGAACTCAAAGCTTTCTGTTTTCGACCTCTCTTTGTTTCAT
CACGAGAAATAAATACTTACCTAAAATAAAATTATCTATGGATATGAAAGGAAA
ATATTTGGTAACGGTTATTCTCTTGGTTGGTACGTTAAGTGTGGGGATGTGTTCTA
ACGGTTGGATAAGAGCTCATGCAACGTATTATGGTGTTAATGATAGCCCTGCTTC




ACTTGGTAAATATATAGTCCATTAAACTTTAGTTTAATATAAGTTTTTTTGTTTGTT
ACTTTAGTTTTTGTATAGTCAACTATAAAATTTAAATACAATTTTACAGGAGGAGC
TTGTGGGTATGACAATCCGTACCACGCCGGATTCGGAGCCCACACGGCGGCGCTA
AGCGGTGCGTTATTCAGAAGCGGCGAGTCTTGCGGTGGGTGCTACCAGGTGAGGT
GCGACTTTCCTGCGGATCCTAAGTGGTGTCTCCGAGGAGCCACCGTGAGGGTGAC
GGCTACAAACTTTTGTCCGTCGAACAACAATAATGGTTGGTGCAATCTCCCTCGC
CATCACTTTGACATGTCCTCCCCAGCTTTCTTCCGAATCGCCCGTCGCGGCAATGA
AGGCATCGTCCCTGTCTTCTATCGCCGGTAACGTATTCAATGCTATAAGACTCCAT
TGCTATTTAAAGCATACAGTTTTTATCTTTTTGACAAGTTAAACTGAAATTATATA
TTAAATTATACTCCCTCCGTTTCATAATATAAGTCGTTTTGGAGAAAATTTTTTGT
TTCACAATATAAGTCGTTTTCAAATTTCTATGCAAATTATATATTATTTTAATATTI
TATAATTTTTTATATTATGCAGTCTTTTTTATGATTGGTTGAACTTTTTAAAAGCAG
ATCTTCTTAATCTGCGTGCTTAAAACTAAAACGACTTATATTATGAAACGGAGAG
AGTATATGTTTTGGAGTTTTTCTTTTTAAAATGTAAGGTAGAGGACATTATACAAC
TAACAACCCTATCATTATTTTAAGTTATTAACATTATTGTTTTGTCTATAATCCATG
GTAAGAGGTTTAAACTTGATCAATTTGCTTGGTAAAATTTGGGATACTGCTTGAA
TCAAAATGATCACTAGCTAGATCATTAAAGCAACATTTGTAAGGAAAATATCATT
GAAGTTTAGCATTGCCGTTTACAATACATCAGCATCACATTATAAGTAACATGTA
TGTATAATTGTATACATACGATCGCAAATAGAAAAACAAAACAACAAAACAACC
AATCCTTCAAACGAATCTGGAAAAAAGGTTTAAACACTTAGGTTACATAAAAACA
TAGCACAAAGTAATATATGCAAATTATCTAATAATTTTGTAATGTAATGTTTACAT
ATATATATATAATAGGGTGGGATGCAAAAGAAGAGGAGGCGTGAGGTTCACGAT
GAGAGGGCAAGGTAACTTCAATATGGTAATGATCTCAAACGTTGGCGGTGGCGG
CTCGGTGAGAGCGGTAGCGGTAAGAGGCTCAAAGGGAAAGACTTGGCTTCAGAT
GACCCGTAATTGGGGTGCCAACTGGCAGAGCTCCGGCGATCTCCGGGGACAGAG
ACTCTCCTTCAAAGTTACTCTGACTGACAGCAAAACGCAGACGTTTTTGAACGTT
GTTCCTTCTTCTTGGTGGTTTGGCCAAACCTTCTCTTCTCGAGGACGCCAGTTCGT
TTAACTACAAAACTAAGTCGTGCTCTGGTCAAAACGCAACGTTTCTTTTTTTTTAC
GAATGGGGCTGATTTCAATTCTTTGCTTGTTTATGAACTTGCCCTTGTTTTAATTG
GGCAATGTTCCTTCGTTTTTCTTTTATTGCTAAATAATTTTATGCTTAATAT




