IDENTIFICATION

Species: Boechera stricta

Locus: Bostr.10273s0412

Gene Model: Bostr.10273s0412.1.p
Description: BosEXPA-10
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Bstricta_v1 2
KEGG:-
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Legend:

CDS s upstreamy downstream — Iniron

DOMAIN ARCHITECTURE

Query seq.
Superfanilies PLN0O00OS0

+ Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN00050 super family 31535 expansin A: Provisional 1-248 1.31e-140
SEQUENCES

Peptide

>BosEXPA-10

MALVAFLFMAILGVMTSCVNGYAGGGWVNAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLY
SQGYGTNTAALSTALFNNGLSCGACFEIRCQNDGKWCLPGSIVVTATNFCPPNNALP
NNAGGWCNPPQQHFDLSQPVFQRIAQYRAGIVPVAYRRVPCVRRGGIRFTINGHSYF
NLVLITNVGGAGDVHSAMIKGSRTGWQAMSRNWGQNWQSNSYLNGQALSFKVTTS
DGRTIISNNVAPAGWSFGQTFTGTQ*

CDS (coding sequence)
>BosEXPA-10

ATGGCTCTTGTCGCCTTCTTGTTTATGGCTATCCTCGGAGTAATGACGTCATGTGT
CAATGGCTACGCCGGAGGAGGTTGGGTCAACGCACACGCCACATTCTACGGCGG
TGGTGATGCTTCCGGCACAATGGGAGGTGCTTGTGGGTACGGTAACCTTTATAGT
CAAGGGTATGGAACCAACACGGCGGCGCTAAGCACAGCTCTGTTCAACAACGGT
CTGAGTTGTGGTGCTTGCTTCGAGATAAGATGCCAAAACGACGGAAAATGGTGTC
TCCCTGGCTCAATCGTTGTCACAGCCACAAACTTTTGCCCGCCAAACAACGCTTTA
CCGAACAACGCAGGTGGTTGGTGTAACCCTCCTCAGCAGCATTTCGATCTCTCTC
AGCCCGTCTTTCAACGCATCGCTCAATACAGAGCTGGCATTGTCCCTGTCGCTTAC
CGAAGAGTGCCATGCGTGAGAAGGGGAGGAATAAGGTTTACCATAAACGGACAC
TCTTACTTCAACCTTGTTCTGATTACTAACGTCGGAGGAGCCGGAGATGTTCACTC
GGCGATGATTAAAGGTTCAAGAACAGGGTGGCAAGCTATGTCAAGGAACTGGGG
ACAGAACTGGCAGAGTAACTCTTACCTAAACGGACAAGCTCTGTCTTTCAAAGTC
ACCACCAGCGATGGTCGGACCATTATCTCTAACAACGTCGCTCCCGCAGGCTGGT
CTTTTGGCCAGACCTTCACCGGCACGCAGTGA

Nucleotide
>BosEXPA-10

TAAATAGATTAAAAAGAGTGCAAAGCTAGACTAATTGCTTTGACAGTGGCAAAG
ACGTAAATCATCAGTAGCTAAGTTTTTCTATAAATTGAACCACTCGCCTCCTCAGC
TATTTCCAATTCTAAACCAAACAACAGATTCTCATAATCATCTCTTCTTTTTTCCTC
AATAAGAAAAGGAAGAAAGATCAGACCTTCCAAGTAATCATTTTCTTTCTCTTTC
ACACGCATTCACTAGTTTTAGCTTCACAAAATGTGCTCAAAAGTGACCTAACTTC
ATTTACCTATGTGCAGGTTTACACAAAACGTAAAAGAACCATGGCTCTTGTCGCC




TTCTTGTTTATGGCTATCCTCGGAGTAATGACGTCATGTGTCAATGGCTACGCCGG
AGGAGGTTGGGTCAACGCACACGCCACATTCTACGGCGGTGGTGATGCTTCCGGC
ACAATGGGTATAACTACCTTCTCCCATTGGGCTTAAAGCTTTCCAAAATTTGACAT
TTATCACAATTTCTTAAAAATCTATAAAACTTACAGGAGGTGCTTGTGGGTACGG
TAACCTTTATAGTCAAGGGTATGGAACCAACACGGCGGCGCTAAGCACAGCTCTG
TTCAACAACGGTCTGAGTTGTGGTGCTTGCTTCGAGATAAGATGCCAAAACGACG
GAAAATGGTGTCTCCCTGGCTCAATCGTTGTCACAGCCACAAACTTTTGCCCGCC
AAACAACGCTTTACCGAACAACGCAGGTGGTTGGTGTAACCCTCCTCAGCAGCAT
TTCGATCTCTCTCAGCCCGTCTTTCAACGCATCGCTCAATACAGAGCTGGCATTGT
CCCTGTCGCTTACCGAAGGTAAAACCTATTCTTCAACTGCTCTCTTTTTACACTAA
AACAAACAATAAACAGAGCTGCTCTGATTTTACCTTAAAACAGAGTATTCGACTG
AATAAACAAGAAACAGAGCTGCTCTGTTTCTCTCCCAAAACAGAGTATAGTGTAT
TACTAGAATCTTACTCTGTTTTGCTTTTTGTTGTGGTGTGTTTAACAGAGTGCCAT
GCGTGAGAAGGGGAGGAATAAGGTTTACCATAAACGGACACTCTTACTTCAACCT
TGTTCTGATTACTAACGTCGGAGGAGCCGGAGATGTTCACTCGGCGATGATTAAA
GGTTCAAGAACAGGGTGGCAAGCTATGTCAAGGAACTGGGGACAGAACTGGCAG
AGTAACTCTTACCTAAACGGACAAGCTCTGTCTTTCAAAGTCACCACCAGCGATG
GTCGGACCATTATCTCTAACAACGTCGCTCCCGCAGGCTGGTCTTTTGGCCAGAC
CTTCACCGGCACGCAGTGACGTTAGGAAGGGTGATTTCGTCAAATCTCATCTCAT
TGATCGTGTGGTCTATGTAATAGAAGCAGTAAGCAAAAGCTTAGAGAGGGGCAT
AATAGTAATTTGGTCCTTTCTTTCAGTTGGGGTTACCTAAAAAGAGAAGTGGTGC
TTCGAGTGCTTGATTTTGCACAAGGCCTTGATTGCGTCATCATCTTTTGGGACCTT
TTCTTATCTTTCTCTCTTTTTTTTTAATTGGTAAGGTTGTATGTTATACTGATGCAG
AGGTGGTGTTAAGTACCACCCGCTAGTAGTAGTCTCTCATGCCATTTGTATCCCTT
CTCGAAACGAGAGGGAGAGTTTAGATTGTAATCTCGTTGAAGTCATATGTATGTT
GTAAATTTTTCTATTTTTACAAGTAAGGAATATTGGAG






