IDENTIFICATION

Species: Aquilegia coerulea
Locus: AqcoelG125800

Gene Model: AqcoelG125800.1.p
Description: AcCEXPA-02
Family: Alpha Expansin

3D structure:
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DOMAIN ARCHITECTURE
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List of domain hits *

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNO0OS50 super family 31535 expansin A. Provisional 70-294 1.44e-109

SEQUENCES
Peptide
>AcEXPA-02

MHPTIMALPLCVFVSLSLLLVLVLPDVQATYNHIPQGHLHINHPHHPGNGHIATHAPV
KTHRPRFKPGPWYDAHATFYGNADGSETMEGACGYGNLHQQGYGFQTAALSKALF

NEGAACGACFEIKCVNSPQWCNPGQPSIIVTATNLCPPNWYQASDNGGWCNPPRAHF
DLSQPIFLKIAQYKAGIVPVQYRRVPCAKQGGIRFTINGNPYFTLVMVWNVGGAGDV
QRVQVKGQKTGWVQMKRNWGQNWETNVVLTSQSVTFRVTASDGRTSTSWHVVPP
NWQFGQTYEGKNFR*

CDS (coding sequence)
>AcEXPA-02

ATGCACCCTACTATAATGGCGTTGCCTTTGTGCGTCTTCGTGTCTTTATCACTACTT
CTTGTTCTTGTCCTCCCTGATGTCCAAGCTACTTATAATCACATACCTCAAGGCCA
TCTACACATCAATCACCCTCACCACCCTGGGAATGGACATATTGCTACTCATGCG
CCTGTTAAGACACACAGGCCCAGATTCAAACCAGGGCCATGGTATGATGCTCATG
CTACCTTCTATGGAAACGCTGATGGATCAGAAACGATGGAGGGAGCTTGTGGATA
TGGAAATTTGCACCAGCAAGGATACGGTTTTCAAACTGCAGCTTTGAGCAAAGCT
TTGTTCAACGAAGGGGCAGCATGTGGAGCGTGTTTCGAGATTAAGTGCGTCAACA
GTCCACAATGGTGCAACCCAGGGCAGCCCTCTATCATCGTCACAGCTACAAACTT
ATGCCCACCTAATTGGTACCAAGCAAGCGACAATGGTGGATGGTGCAACCCTCCA
CGTGCACACTTTGATCTTTCCCAGCCTATATTCCTTAAAATCGCTCAGTACAAGGC
TGGTATTGTACCTGTTCAATACCGCAGGGTCCCTTGTGCCAAACAAGGAGGAATC
CGGTTCACAATAAACGGTAACCCTTATTTCACCTTGGTCATGGTATGGAATGTAG
GAGGAGCTGGAGACGTTCAAAGGGTGCAAGTAAAGGGTCAGAAGACAGGTTGGG
TTCAGATGAAACGTAACTGGGGCCAAAACTGGGAAACCAATGTAGTTTTGACAA
GCCAGTCAGTAACCTTCAGAGTCACTGCTAGCGATGGACGTACCTCCACCTCTTG
GCATGTCGTGCCACCCAATTGGCAATTCGGTCAGACCTACGAAGGCAAAAACTTC
CGATAG

Nucleotide



>AcEXPA-02

CAACCCTGCAAGATCTAAACGCCCAAAGGCAAACTAGCCAACCTGATGCACCCT
ACTATAATGGCGTTGCCTTTGTGCGTCTTCGTGTCTTTATCACTACTTCTTGTTCTT
GTCCTCCCTGATGTCCAAGCTACTTATAATCACATACCTCAAGGCCATCTACACAT
CAATCACCCTCACCACCCTGGGAATGGACATATTGCTACTCATGCGCCTGTTAAG
ACACACAGGCCCAGATTCAAACCAGGGCCATGGTATGATGCTCATGCTACCTTCT
ATGGAAACGCTGATGGATCAGAAACGATGGGTATGAATGTCGATATTAATATTAT
ACACTTAAAATTTTCTTACCACAAAAATAAATAAATGAAACATTGCGGCATATAA
AAAATATCAGTTTTAATATAAAAAAAAATTCTATTTAACAATATAAATAATTGTG
AAAATTTTAATGCAGAGGGAGCTTGTGGATATGGAAATTTGCACCAGCAAGGAT
ACGGTTTTCAAACTGCAGCTTTGAGCAAAGCTTTGTTCAACGAAGGGGCAGCATG
TGGAGCGTGTTTCGAGATTAAGTGCGTCAACAGTCCACAATGGTGCAACCCAGGG
CAGCCCTCTATCATCGTCACAGCTACAAACTTATGCCCACCTAATTGGTACCAAG
CAAGCGACAATGGTGGATGGTGCAACCCTCCACGTGCACACTTTGATCTTTCCCA
GCCTATATTCCTTAAAATCGCTCAGTACAAGGCTGGTATTGTACCTGTTCAATACC
GCAGGGTCCCTTGTGCCAAACAAGGAGGAATCCGGTTCACAATAAACGGTAACC
CTTATTTCACCTTGGTCATGGTATGGAATGTAGGAGGAGCTGGAGACGTTCAAAG
GGTGCAAGTAAAGGGTCAGAAGACAGGTTGGGTTCAGATGAAACGTAACTGGGG
CCAAAACTGGGAAACCAATGTAGTTTTGACAAGCCAGTCAGTAACCTTCAGAGTC
ACTGCTAGCGATGGACGTACCTCCACCTCTTGGCATGTCGTGCCACCCAATTGGC
AATTCGGTCAGACCTACGAAGGCAAAAACTTCCGATAGACAACCAGTACAACAT
GAATGTATGAACAATTCAATGACCTACCACAGAAATGTTCTTCATTTTATTCTTCA
TTAACTCTGAAGCTTGGTTCAATTCTATAGCTACTCATGAGAGTGAAAGATGTTGT
TGCACCACATTGAAGCATGGGTGGATTTGTATTTGATTTTAGAGCGCTATGTTTAT
TCTTCCATTTGTAATATATGTATATGCTACTAGCTTAAGCTAAGTACATTATGGGT
GTTTTGGCCTTTGGGTGCAATATAATGAAATC




