IDENTIFICATION
Species: Arabidopsis lyrata
Locus: AL6G11520

Gene Model: AL6G11520.t1
Description: AIEXPA-15
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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https://www.genome.jp/entry/T01578
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Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family ci31535 expansin A; Provisional 6-256 7.13e-122
SEQUENCES

Peptide

>AIEXPA-15

MAARVITLMAVMVVTAFTVNAKIPGVYTGGPWINAHATFYGEADASGTMGGACGY
GNLYSQGYGVNTAALSTALFNNGLSCGSCYELKCVNDPGWCLPGNPSILVTATNFCP
PNFNQASDDGGWCNPPREHFDLAMPMFLTIAKY KAGIVPVSYRRIPCRKKGGIRFTIN
GFKYFNLVLVTNVAGAGDVNKVSVKGTNTQWLDLSRNWGQNWQSNAVLIGQSLSF
RVKTSDGRSSTSNNIAPSNWQFGQTYSGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>AIEXPA-15

ATGGCGGCGAGAGTAATAACATTAATGGCGGTTATGGTGGTTACTGCCTTTACTG
TGAACGCCAAAATCCCCGGAGTTTACACCGGTGGTCCCTGGATCAATGCTCACGC
CACCTTCTACGGCGAGGCTGACGCTTCCGGCACTATGGGTGGTGCGTGTGGGTAC
GGGAATTTGTATAGCCAAGGTTACGGTGTGAACACGGCGGCTTTAAGCACTGCCT
TATTCAACAATGGTTTAAGTTGTGGCTCTTGCTATGAGCTCAAGTGTGTCAATGAT
CCAGGATGGTGTCTTCCTGGAAACCCATCTATCCTTGTCACCGCCACTAATTTCTG
CCCTCCAAACTTTAATCAAGCTAGCGATGATGGTGGTTGGTGTAACCCTCCTCGT
GAGCACTTTGATCTCGCCATGCCTATGTTTCTAACCATCGCTAAGTATAAGGCCG
GTATCGTTCCCGTCTCCTACCGCAGGATCCCATGTAGGAAGAAGGGAGGTATAAG
ATTCACAATCAATGGATTCAAGTACTTCAACTTGGTGCTGGTCACTAACGTAGCC
GGAGCTGGCGACGTCAATAAGGTGAGTGTGAAAGGAACCAACACACAATGGTTA
GATCTGAGCCGGAACTGGGGACAAAACTGGCAATCCAACGCAGTTCTTATCGGCC
AATCTCTTTCTTTCCGAGTCAAAACCTCCGATGGCCGAAGCTCCACCTCCAACAA
CATTGCTCCCAGTAACTGGCAATTTGGTCAGACTTACTCCGGCAAGAATTTCCGC
GTCTGA

Nucleotide
>AIEXPA-15

CTTCCCTCTCCCTCTCACGATTCTCTCTTCTCTCTCTCTTCTAAAAACCAAACCTTT
TTCCGTACTTAAGCAAACAAATGGCGGCGAGAGTAATAACATTAATGGCGGTTAT
GGTGGTTACTGCCTTTACTGTGAACGCCAAAATCCCCGGAGTTTACACCGGTGGT



CCCTGGATCAATGCTCACGCCACCTTCTACGGCGAGGCTGACGCTTCCGGCACTA
TGGGTACACACTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCTTACCTCCGTTTC
AGACCCAAGTTTTTAACTTTTGCATTAACTATTTTGAACCCATAAATTGTTTCCAC
TATTCACTGAATATACGATTTTGTAGGTGGTGCGTGTGGGTACGGGAATTTGTAT
AGCCAAGGTTACGGTGTGAACACGGCGGCTTTAAGCACTGCCTTATTCAACAATG
GTTTAAGTTGTGGCTCTTGCTATGAGCTCAAGTGTGTCAATGATCCAGGATGGTGT
CTTCCTGGAAACCCATCTATCCTTGTCACCGCCACTAATTTCTGCCCTCCAAACTT
TAATCAAGCTAGCGATGATGGTGGTTGGTGTAACCCTCCTCGTGAGCACTTTGAT
CTCGCCATGCCTATGTTTCTAACCATCGCTAAGTATAAGGCCGGTATCGTTCCCGT
CTCCTACCGCAGGTAAAACTTTATTTCTCTCTTAGTCTATTCTCTGTTTTCGCTAAG
TTACTCACAATACTCTCTTTATGTCTCTTCTCTGTTTTTTTTATTATCTATACTCTGT
TTTGCCTACTTTGCAACCTCTGAACATTTTCCGGAAGATAGGAAGAGAATTATCG
AGTCTTGATAATTAAAAACTTCCAACTTAAAATAAACATTCGTGTTTTTTTAGAGA
AAATCCCGTATTTTTTGGTTAGCTTATTTTCGAGACCGATCCTATTAAATTGCCTA
ATGTTGTTGCTTCAGTCAAATATGTTAAAGGTATTTCTTTTGCTTCAGAAGTAACT
TTTTATCCAAAGTAATTAAGAATCTGTGAGTCTGAAGATTTTCAGAGCCTTGGCAT
GTTCACTCTATTCTTTATTCCATTTTTTCTTAATTTCCCGAGAAAGTTGCTTCCTTT
TCTTTTATTTTTATCGGGAACCAAACATGAAAAGTGTTCACCAAAAATCAAATAA
AAAACCAAACATGAAAAGTTTTTCCTTCTATTAACGTACTGTTTTAGTTGAGCCTA
TGCAATCACCTTTTCTGTCTTTTAGTCCCTTTAAAGCCATACCTTTTAAACCCGGG
TCGGTTATTTTCGCAATTTTTTTATACAGTATCAATTTTTTTTTGGTACTGAATACA
TTATACATAAGTACATAACTAACAATATATTATTTTTTTGGGTGTTGTAGGATCCC
ATGTAGGAAGAAGGGAGGTATAAGATTCACAATCAATGGATTCAAGTACTTCAA
CTTGGTGCTGGTCACTAACGTAGCCGGAGCTGGCGACGTCAATAAGGTGAGTGTG
AAAGGAACCAACACACAATGGTTAGATCTGAGCCGGAACTGGGGACAAAACTGG
CAATCCAACGCAGTTCTTATCGGCCAATCTCTTTCTTTCCGAGTCAAAACCTCCGA
TGGCCGAAGCTCCACCTCCAACAACATTGCTCCCAGTAACTGGCAATTTGGTCAG
ACTTACTCCGGCAAGAATTTCCGCGTCTGATTCCTAGAAAACGAAAAAGAACCGT
GTGGCGGAAGATACTGAAGCTTTTTATATCAATTATATATATTTACGTGTCTTTGA
TTTAGATTACGATTTGGAATTGGGGTTTTACCATTTTTCCCTTATTTTCTCAGGGA
AAGTATTGGGATTGCTTGGTTTGGAAGTTAGGGCTTTACTTTTAAGATTAGGGTTA
TATTGTTGTTTTTGTTTTTGGTGTGTTGTGTCTTGTTTGGTTTGTAGAGAGGCTGAA
GCGGCTGCAAAAAGAAAGGGTTGGGATAAAGATAAATGTAGCCCGCAGCTCTCT
TTTATGTTATGATTGTATTAAGTATATATATTATGAAGAAAGTTAAACATGGATC




