IDENTIFICATION

Species: Aquilegia coerulea
Locus: AqcoelG110000

Gene Model: AqcoelG110000.1.p
Description: AcCEXPA-01

Family: Alpha Expansin

3D structure:
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SEQUENCES
Peptide
>AcEXPA-01

MAIVMKSAAAFCLVSLISFLSIVNARIPGVYTGGSWQNAHATFYGGSDASGTMGGAC
GYGNLYSQGYGVNTAALSTALFNSGLSCGSCFEIKCADDPRWCHAGSPSIFITATNFC

PPNYALPNDNGGWCNPPRPHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVAFRRIPCRKQGGIRFTI

NGFRYFNLVLISNVAGAGDITRVMVKGTKTGWMSMSRNWGQNWQSNAVLVGQAL
SFRVTGSDRRTSTSWNIVPAHWQFGQTFTGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>AcEXPA-01

ATGGCCATTGTGATGAAGAGTGCTGCAGCTTTCTGTCTTGTTTCTTTAATATCATT
TTTATCAATTGTTAATGCTCGAATCCCTGGAGTTTACACTGGTGGTTCATGGCAGA
ATGCTCATGCTACTTTTTATGGAGGCAGTGATGCTTCTGGAACTATGGGTGGAGC
TTGTGGATATGGAAATCTTTACAGTCAAGGTTATGGTGTAAACACAGCAGCATTA
AGCACAGCTCTTTTCAACAGTGGTTTAAGTTGTGGTTCTTGTTTTGAGATTAAATG
TGCTGATGATCCAAGATGGTGCCATGCTGGTAGTCCATCCATCTTCATTACTGCTA
CTAACTTTTGCCCACCTAACTATGCTCTCCCTAATGACAATGGTGGTTGGTGTAAT
CCTCCTCGTCCTCACTTTGATCTTGCTATGCCTATGTTCCTTAAAATCGCCGAGTA
TCGTGCCGGAATTGTTCCAGTTGCCTTTCGGAGGATCCCATGTAGGAAACAAGGA
GGAATCAGATTCACAATCAATGGTTTCCGTTACTTCAATTTAGTTTTAATCTCAAA
CGTGGCAGGAGCAGGAGATATAACTCGTGTGATGGTTAAGGGTACCAAGACAGG
TTGGATGAGTATGAGTCGTAACTGGGGGCAAAATTGGCAATCAAATGCAGTATTG
GTTGGTCAAGCTCTTTCATTCAGAGTTACTGGTAGTGATCGACGTACTTCTACTTC
ATGGAATATTGTTCCTGCTCATTGGCAATTTGGTCAAACTTTCACTGGCAAAAACT
TCAGAGTTTAA

Nucleotide

>AcEXPA-01



TCACTTTCCCTTTTCTCTACTCTGTTTTTTTTACTTGTAGAAGAAAATGGCCATTGT
GATGAAGAGTGCTGCAGCTTTCTGTCTTGTTTCTTTAATATCATTTTTATCAATTGT
TAATGCTCGAATCCCTGGAGTTTACACTGGTGGTTCATGGCAGAATGCTCATGCT
ACTTTTTATGGAGGCAGTGATGCTTCTGGAACTATGGGTATCTAACAAAACCCCC
CATTCTCTAGTCTTTATTTCAAGCAATGGTTCAGACTTCAGAGTTCTAGTCCCCTG
TTTTTTTTCCCATTTATGACTAAAATGCTTGAAATGTTTCTTAAACTAGTTAAATGT
ATGAAAAACCCTAAACAGATTTTATCATTTCAGACCCAAATACAAAACCCCCATT
GTTTGATTTTTCTGCTTTGTTTTGTTTGTTCTTTGTAGGTGGAGCTTGTGGATATGG
AAATCTTTACAGTCAAGGTTATGGTGTAAACACAGCAGCATTAAGCACAGCTCTT
TTCAACAGTGGTTTAAGTTGTGGTTCTTGTTTTGAGATTAAATGTGCTGATGATCC
AAGATGGTGCCATGCTGGTAGTCCATCCATCTTCATTACTGCTACTAACTTTTGCC
CACCTAACTATGCTCTCCCTAATGACAATGGTGGTTGGTGTAATCCTCCTCGTCCT
CACTTTGATCTTGCTATGCCTATGTTCCTTAAAATCGCCGAGTATCGTGCCGGAAT
TGTTCCAGTTGCCTTTCGGAGGTAAAACAAAAGATTTCTTCTCAATGATAACTCTT
GTTTGTCAGATTTCTCTGTTTTTTTTCTTTCCAAACAAGTTAAGTTTTGGTCAGTTT
CCGGCCGTTTCTCGTCCGTACATTCACCTATAATACCCCTACTTTATTACCATAAT
TAATAGAATTCAAAGGTAGTTTGGTCATTTTATTTAATGGTCCTTTCGGAAAATAC
TGGTCTCGGGACCAGAAGATGTACGACTATTATGTCGCGTGTGTGAAAACAAAGA
AGCATAAATCCTGGGGTCCAAAGTTGTTCTGTAAATGTAATAAAGGTGTTTGATG
AAACTCCACGCGTTTTCGGTTAAAGTTGCACACAACTCTATGCACTGCTACAAAG
TAACCGAAATTTCGTCCTATTATTTTAACTTTTTTTTTATTATTATTAAGACAAAAC
TACCCTTCTAACATTTTGTTTTGTGAACTCAGGATCCCATGTAGGAAACAAGGAG
GAATCAGATTCACAATCAATGGTTTCCGTTACTTCAATTTAGTTTTAATCTCAAAC
GTGGCAGGAGCAGGAGATATAACTCGTGTGATGGTTAAGGGTACCAAGACAGGT
TGGATGAGTATGAGTCGTAACTGGGGGCAAAATTGGCAATCAAATGCAGTATTG
GTTGGTCAAGCTCTTTCATTCAGAGTTACTGGTAGTGATCGACGTACTTCTACTTC
ATGGAATATTGTTCCTGCTCATTGGCAATTTGGTCAAACTTTCACTGGCAAAAACT
TCAGAGTTTAAAATTTACCGCCTTTTATTGGCGCCATTTTACTGTTTTTTACTCTTC
TTTTTTTTTTCTGAGGTGAAGGTGATGTGTGATGAGAACTTTTGACAATGTTGGTT
TAGGTTTTTGGGTGGGGGAGAAAGAGAAAGTGTAGGGTGTGCTGAAGTGGCTGC
AAAAAGCATGCAGCCCGCAGCTTTGATATAGTATTTAGAAAACTATTAATATAAA
GTGTACTTAATTATTAATAGTCATTCAGTAAATCACTGATATGACTGTGATTATCT
TCCTTCTAATTGTCTTATTTCTAAGTGTAAGACATACTTTGTGGGAGAATTGTATT
CCTACTTGAT




