IDENTIFICATION

Species: Phaseolus vulgaris

Locus: Phvul.003G213800

Gene Model: Phvul.003G213800.1.p
Description: PVEXPA-08

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



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Pvulgaris_v2_1
https://www.genome.jp/entry/gn:T03093
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[+] PLN00193 super family ci33423 expansin-A; Provisional 1-259 211e-88
SEQUENCES

Peptide

>PVEXPA-08

MAVSLQHCSFLLISIFVIMGKPATVAASFQASEWIPAHATFYGDESASATMGGACGY
GNLLINGYGTDTAALSSTLFNDGYACGTCYEIKCVQSSACFSNVVSTTVTATNICPPN
WAEPSDNGGWCNPPRSHFDMSKPAFMKIAQWKAGIVPVMYRRVACVKSSGLRFSFQ
GNGYWLLVYVMNVGGGGDIANMWVKGSGPEWISMSHNWGASY QAFATLSGQSLS
FKATSYTTKETHAWNAAPTNWGVGLTYSTQVNFS*

CDS (coding sequence)
>PVEXPA-08

ATGGCTGTGTCTCTTCAACATTGTAGCTTCTTGTTGATTTCGATATTCGTAATCAT
GGGAAAGCCAGCAACAGTAGCGGCTTCATTTCAGGCTAGTGAATGGATACCAGC
CCATGCCACATTTTATGGTGACGAGAGTGCTTCTGCCACCATGGGAGGAGCATGT
GGATATGGAAATTTGTTGATAAACGGTTATGGGACAGACACAGCTGCTTTGAGCT
CGACATTGTTCAACGATGGATATGCATGTGGAACATGTTACGAGATAAAGTGTGT
CCAATCTAGTGCATGCTTCTCCAATGTGGTTTCCACCACAGTGACTGCCACCAATA
TTTGCCCTCCTAATTGGGCCGAACCCTCTGATAACGGAGGGTGGTGCAACCCACC
CCGTTCACATTTTGACATGTCCAAGCCCGCTTTCATGAAAATTGCACAGTGGAAA
GCTGGAATCGTTCCTGTTATGTACCGCAGAGTGGCTTGCGTGAAGAGTTCGGGGC
TACGATTCTCTTTCCAAGGAAATGGGTATTGGTTACTTGTGTATGTGATGAATGTG
GGAGGAGGAGGAGACATTGCGAACATGTGGGTGAAAGGAAGTGGACCTGAGTG
GATCAGCATGAGCCACAATTGGGGTGCTTCTTACCAAGCATTTGCAACTTTGAGT
GGTCAATCTCTTTCGTTTAAGGCTACTTCTTACACTACCAAGGAGACTATAATAGC
TTGGAATGCTGCTCCCACCAACTGGGGCGTAGGACTAACTTATTCCACCCAGGTC
AACTTCAGTTAA

Nucleotide
>PVEXPA-08

AGAGGAAACAACACAAATTCACCAATGGCTGTGTCTCTTCAACATTGTAGCTTCT
TGTTGATTTCGATATTCGTAATCATGGGAAAGCCAGCAACAGTAGCGGCTTCATT
TCAGGCTAGTGAATGGATACCAGCCCATGCCACATTTTATGGTGACGAGAGTGCT
TCTGCCACCATGGGTATGTTACCAAAATTGATTAATACGATAAACCATTTTATAGT
TAAATGAAACATATGCACTTTACACTAACCAAATGAGTTGATAATTAATTGAAGG



AGGAGCATGTGGATATGGAAATTTGTTGATAAACGGTTATGGGACAGACACAGC
TGCTTTGAGCTCGACATTGTTCAACGATGGATATGCATGTGGAACATGTTACGAG
ATAAAGTGTGTCCAATCTAGTGCATGCTTCTCCAATGTGGTTTCCACCACAGTGAC
TGCCACCAATATTTGCCCTCCTAATTGGGCCGAACCCTCTGATAACGGAGGGTGG
TGCAACCCACCCCGTTCACATTTTGACATGTCCAAGCCCGCTTTCATGAAAATTGC
ACAGTGGAAAGCTGGAATCGTTCCTGTTATGTACCGCAGGTAATTAATGGTTTAG
TTGTTTACAGAATAAAGATTAGTATGTTAAATTCCTTGATTGTATTCTTAATTATG
GTATTAGTGAAGATGTAGCTCTGATTATGTGAATAATTGATCAGAGTGGCTTGCG
TGAAGAGTTCGGGGCTACGATTCTCTTTCCAAGGAAATGGGTATTGGTTACTTGT
GTATGTGATGAATGTGGGAGGAGGAGGAGACATTGCGAACATGTGGGTGAAAGG
AAGTGGACCTGAGTGGATCAGCATGAGCCACAATTGGGGTGCTTCTTACCAAGCA
TTTGCAACTTTGAGTGGTCAATCTCTTTCGTTTAAGGCTACTTCTTACACTACCAA
GGAGACTATAATAGCTTGGAATGCTGCTCCCACCAACTGGGGCGTAGGACTAACT
TATTCCACCCAGGTCAACTTCAGTTAAAAACCACACATCGAATCAACCTTTTATTT
ACTTCATTTCAACTCCACGCTTTTGTCATCAATTTCCCACAAATATTTGTCCATTCT
CTTAGTTTAGCAAACTTCAAATTTCACCCATGAAGTTAATTCTCACACACACATGC
TGGCACAGTTGCCACAATGAGAATTTCTCCCATTCGTCAAATATTTAGAATCATG
AAAAATTATTATTATAAGTAATTTTATTTACTCATCAACATATATGCTGCATACGC
ATGTGTAGCGCGCGGGATCAAAAAAAAAATCTCCACATATCTTGTTTTTCACGTC
TCACTTGATGACT





