IDENTIFICATION

Species: Arachis duranensis
Locus: XP_015946123

Gene Model XP_015946123.1
Description: ADEXPA-27
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
NCBI: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/?term=Arachis+duranensis
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T04300

EXTERNAL RESOURCES
https://peanutbase.org/organism/Arachis/duranensis



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/?term=Arachis+duranensis
https://www.genome.jp/entry/T04300

GENE STRUCTURE

ADEXPA-27 ————— N p—l
3

L L L L 1 1 1 L .
Obp S00bp 1000bp 1500bp 20 2500bp 3K 3500bp
Legend:

CDS s upstreamy downstream — Iniron

DOMAIN ARCHITECTURE

100 125 150 178 200 228 250 278 208
O Y S S ST WO T ST WO T A T ST SO T A SN U T U A ST SO TS AN ST SO SO T AT SO WO S ) A S N L

Query seq,

Superfanilies PLNO0OOS0

Name Accession Deseription Interval E.value
[+] PLN00050 super family 31535 expansin A; Provisional 57-287 372e-128
SEQUENCES

Peptide

>AdJEXPA-27

MHGPKMCQVLMLTDLSIYSVYNSPLNFLKPNFFFHQSNLTPCFLRKLMALLGFLLLV
FISMLSYVSAYGYGGWINAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNLYSQGCGTNTAALST
ALFNNGLSCGACYEIRCANDPQWCSPASIVVTATNFCPPGGWCDPPNHHFDLSQPVF
QQIAQYKAGVVPVIYRRVRCKRRGGIRFTINGHPYFNLVLVTNVGGAGDVHGVAIKG
SRTRWQAMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFVVTTSNGHSVVSYNVAPPSWSFGQTY
TGRQFP

CDS (coding sequence)
>AJEXPA-27

GATAAAATAAAGCAGAGATTCTAGTAAAATTTGAGTCCCAAGAACACTATAGTA
ACCCTTGTGAGTTTCTCACATAGTCATTTTGAATATGTTGCAATTTGCATGCATGG
TCCCAAAATGTGTCAGGTCTTGATGTTGACTGACCTCTCTATTTATTCAGTCTACA
ACTCGCCCCTCAATTTCCTCAAACCCAACTTCTTCTTTCATCAATCTAACTTAACT
CCCTGCTTCTTAAGGAAATTGATGGCTCTTCTTGGGTTCCTTCTTCTGGTGTTTATC
TCCATGCTCTCATATGTTAGTGCCTATGGATATGGTGGTTGGATCAATGCACATGC
CACATTCTATGGTGGTAGTGATGCTTCTGGAACAATGGGTGGAGCTTGTGGATAT
GGAAACTTGTACAGCCAAGGGTGTGGGACAAACACAGCAGCACTAAGCACAGCA
TTGTTCAACAATGGATTAAGCTGTGGAGCATGTTATGAAATAAGGTGTGCAAATG
ACCCACAGTGGTGTTCTCCTGCCTCAATTGTAGTAACCGCCACTAACTTCTGCCCC
CCTGGTGGTTGGTGTGACCCTCCAAATCACCATTTTGATCTCTCTCAGCCTGTTTT
TCAGCAAATTGCTCAGTATAAAGCTGGCGTTGTTCCTGTCATTTACAGAAGGGTG
AGGTGCAAGAGAAGAGGGGGAATAAGGTTCACCATAAATGGCCACCCATACTTC
AATTTAGTCCTAGTAACAAATGTTGGAGGTGCTGGTGATGTGCATGGTGTAGCCA
TCAAAGGTTCAAGAACTAGATGGCAAGCAATGTCAAGAAACTGGGGGCAAAATT
GGCAAAGCAACTCTTACTTGAATGGACAAAGCCTTTCATTTGTAGTTACCACAAG
TAATGGCCACAGTGTGGTATCTTACAATGTTGCCCCTCCAAGTTGGTCCTTTGGAC
AGACCTACACTGGAAGACAATTCCCTTAAATTTACTAACCTAACCTTTTGGTTGTT
GGACCATCCTCCTTCATAAAGTGTTAGTAGCAATATATGACGAGATTGATATATC
ATCTATAAAGTACTAAGCTATAGTTGAAATAGAATAGTCTTAGATGGGTCAATAT
TTATTAATTGGGCCAAAGTGAAGAAGGTTAATAATTAAGTACCCTTCTTCTTAGT
ATATTTTGTTTGTATTTTCAAGGTTTTATAATTTTGTAGATGGAACTTATGGTAATT




AGCAGAAGAAATCTATCAAAAGAAGTAGATAAAATCTAAATAGGCAAAATAAAA
GAGAAA

Nucleotide
>AJEXPA-27

TTGTTTACCCAAACGGTATCCTCCAACACGACAGGTTAAGGACTAATCCGTCGCG
GATCTGAACTCTATTTAAGGGATCACTTTAATGTGTTGAGCTTTTCTTTGTTCAAA

AAAAAAAAATATTGACCCATCTATGTGTTTGTTTTTTATATTAAAAATAACGGTA
AAATTTTGAGATACAAAATAATTACTAAAACTCAATTTATTTATTCATCCTTATCT
TCCTTATAATAGGTATTAAATTACTATTCTTATTATTTTCTTTCTGTTTTTTTAATTC

TAAATTTCAAACTATATGTAACAATGAAATATATACTTACATTTTGCATTAAATAA
ATAGTAATAAAATCTAATCAAAGTACGAAAAAACATACTAACAATAATAATTTTC
ATATCCTTGATATTTCCCAATAATAATTGTAGGAATCCAATTTGCAAAAGGATCTT
CATCAATTGGCATCCTCACATTTGCAATATGGCATATAAAACCTCACACCTAGTTT
CTCTTTTATTTTGCCTATTTAGATTTTATCTACTTCTTTTGATAGATTTCTTCTGCTA
ATTACCATAAGTTCCATCTACAAAATTATAAAACCTTGAAAATACAAACAAAATA
TACTAAGAAGAAGGGTACTTAATTATTAACCTTCTTCACTTTGGCCCAATTAATAA
ATATTGACCCATCTAAGACTATTCTATTTCAACTATAGCTTAGTACTTTATAGATG
ATATATCAATCTCGTCATATATTGCTACTAACACTTTATGAAGGAGGATGGTCCA
ACAACCAAAAGGTTAGGTTAGTAAATTTAAGGGAATTGTCTTCCAGTGTAGGTCT
GTCCAAAGGACCAACTTGGAGGGGCAACATTGTAAGATACCACACTGTGGCCATT
ACTTGTGGTAACTACAAATGAAAGGCTTTGTCCATTCAAGTAAGAGTTGCTTTGC
CAATTTTGCCCCCAGTTTCTTGACATTGCTTGCCATCTAGTTCTTGAACCTTTGATG
GCTACACCATGCACATCACCAGCACCTCCAACATTTGTTACTAGGACTAAATTGA
AGTATGGGTGGCCATTTATGGTGAACCTTATTCCCCCTCTTCTCTTGCACCTCACC
CTACAAACAAAATCCATCAAAAAGGAAGAAAAAAAAATTTTGTTGGGTCTATAA
AATTAATATTTCAGAAGACTTAAAAAGTTAATATTGAGTACGGATTATATTTTGC
ACATCATATGACCAAAAGTTTATAATCATTTAAAAGGAAAGACTAAAAATATTTC
AGAAGTCATAAAAAATTTATTTACAACCATATTTAATAGGGTAAAGTTCTAAAGT
ATGTTTTTTTCTTAATATATGCAACTTTTTTTTTCAAAAATATCCCATAATGTTTAA
TTTCATTTAATTTTATTTTTAATGTTATCAATTCATTCAATTGTCTTTAATATTTTTA
GATGGAATTAATCTCCAGTGATAATTTTGATATAAATAAAAAATATTATACAAAA
TTAAATAAAATTAAACAACAGAAATATTTTTAGAAAAAAAAAAATACCAAACGC
TAGAAATAAAAAACATACTTTACCCTATGTAATATTATATTTACAAGAGTGTTTG
GTGTGCATTATATATATTATCATCTTATTTCATAAAAAAGTTTAAATGTATAAAGA
GTAATTATAATACACCTATAGTGGACTTGAATCATAACACATAATTCACATACTC
AAATCTAAATTCATAATTAGTTAACATCATAATCCCATACAGCAAGTTAATTAAA
GTGAATATTAGAATAACCTTCTGTAAATGACAGGAACAACGCCAGCTTTATACTG
AGCAATTTGCTGAAAAACAGGCTGAGAGAGATCAAAATGGTGATTTGGAGGGTC
ACACCAACCACCAGGGGGGCAGAAGTTAGTGGCGGTTACTACAATTGAGGCAGG
AGAACACCACTGTGGGTCATTTGCACACCTTATTTCATAACATGCTCCACAGCTTA
ATCCATTGTTGAACAATGCTGTGCTTAGTGCTGCTGTGTTTGTCCCACACCCTTGG
CTGTACAAGTTTCCATATCCACAAGCTCCACCTTCATTTTCACATCATGTCATACA
AATTAGAGCCTCTTAATTGGTATTCTGTATTCTTTTGGTTACCTACTAATTTTAGTG
TACATGCATTATGATTGTTTCTTTTATATTAATGTATTTGAATATATTTAACATCTA
ATTACATAATGTCACGTTAGTAAAAAAACCACCTTTCACGTTAATAGCGTAAATG




ATCATCCAAAAGAACAGATGTGATTGCACGACTGTGTAAAACGTTTTACACTGTT
CGTGCATCAAAATTAAACTCATGTTTAGAGTATTTTAAGTTTGTAACCTTGAATCT
TATTAATAAATACATAGTGCATTGGTTGCTTAATTAAGTTTACTATAATTAATATA
AAAGGAGTATAAGTGAAAAAAATTTAAATTAAACTAATCAAACAATTTATGTTAA
CAAAACTAATTTTGGATAAAAAAAAGTGACCAATGTTATTTAACAGAGAGGTTAT
ATATGTAGCATAAATATGACTATGAGATTAAAAAGAAATAGAAGGAATATTATG
CAACTAATTGCAGAAACTGAAACACAAAGTTATGCATACCCATTGTTCCAGAAGC
ATCACTACCACCATAGAATGTGGCATGTGCATTGATCCAACCACCATATCCATAG
GCACTAACATATGAGAGCATGGAGATAAACACCAGAAGAAGGAACCCAAGAAG
AGCCATCAATTTCCCTGCACAAATTAAAATTAGAATATTCACAAAATGAGCAATT
AAAAGAAAGAATAATAAGGGAAGGTAGTTAATTACTTAAGAAGCAGGGAGTTAA
GTTAGATTGATGAAAGAAGAAGTTGGGTTTGAGGAAATTGAGGGGCGAGTTGTA
GACTGAATAAATAGAGAGGTCAGTCAACATCAAGACCTGACACATTTTGGGACC
ATGCATGCAAATTGCAACATATTCAAAATGACTATGTGAGAAACTCACAAGGGTT
ACTATAGTGTTCTTGGGACTCAAATTTTACTAGAATCTCTGCTTTATTTTATCTTAT
GTAAACAGTGGCAGATCAATAAAATTTTGATAGTGGGGCAAAATATATATAACAT
AATAATAATTTAGGTTTAGTTAATATGTATTCTAAAAGCATATGATAAACTTATTA
TTAGTAAAATTTAAATTTTTTCATGTAATAAATACATTAAAAATTTAAATTTTTTG
AATTTTCAATAAAAATATTCTCAATTTATAATCTTAATATGTATTTTAAGACACAA
GATAGATAAATTTTAATAATTTTATAATAAAACTATTATATGTACATAAAATTAA
CTATCAAATTATTCATTAACCATTGTATTTGTGTATAAATATATTTATTGTTTAATT
TATTTTCAATGTGTATTTTATATTTTAATATGTATTTTATACGAGTAGTTACTTTTT
ATGTACATATAGCATAATTATTGTTATAATTATATTTTGTTATTGTAAAATATGAT
TAACTTTCAAAATATATAATTTACAAATTAAAACACTAAAATAATAAT






