
IDENTIFICATION 

Species: Ricinus communis 

Locus: 28649.m000224 

Gene Model: 28649.m000224 

Description: RcEXPA-03 

Family: Alpha Expansin  

3D structure: 

 
GENOME DATABASES 

Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Rcommunis_v0_1  

KEGG: https://www.genome.jp/entry/T01087  

EXTERNAL RESOURCES 

- 

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Rcommunis_v0_1
https://www.genome.jp/entry/T01087


GENE STRUCTURE 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>RcEXPA-03 

MALLGFLLVGFLSIVSSVHGYYGGWINAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQG

YGINTAALSTALFDNGLSCGACFELRCVNDPQWCLPGTITVTATNFCPPGGWCDPPN

HHFDLSQPIFEHIAQYRAGIVPVAYRRVRCKRSGGIRFAINGHSYFNLVLITNVGGAG

DVHAVSIKGSRTRWQAMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFLVTASDGRSVLSYNVAP

AGWSFGQTYTGRQFRY 

CDS (coding sequence) 

>RcEXPA-03 

ATGGCTCTTTTGGGGTTTCTTCTAGTTGGGTTTCTCTCTATCGTCTCATCTGTTCAT

GGGTATTATGGAGGCTGGATTAACGCTCATGCAACTTTCTATGGTGGCGGTGATG

CTTCTGGCACAATGGGTGGAGCTTGTGGCTACGGGAACCTGTACAGTCAGGGCTA

TGGAATTAACACAGCAGCATTAAGTACTGCACTGTTTGACAATGGCTTGAGCTGT

GGAGCTTGCTTTGAGCTAAGGTGTGTGAATGATCCACAGTGGTGCTTGCCCGGCA

CCATCACAGTCACCGCTACCAACTTCTGCCCACCAGGAGGCTGGTGTGACCCTCC

TAACCATCACTTTGATCTCTCTCAACCTATCTTTGAACACATTGCCCAATACAGAG

CTGGTATCGTCCCAGTGGCTTACAGAAGGGTAAGGTGCAAGAGAAGTGGAGGAA

TTAGGTTCGCCATTAATGGCCATTCCTACTTCAATTTAGTTCTAATAACAAATGTA

GGTGGAGCCGGTGATGTGCATGCAGTATCCATAAAGGGTTCGAGAACAAGATGG

CAAGCAATGTCGAGAAACTGGGGTCAGAACTGGCAAAGTAACTCTTACCTTAATG

GACAGAGTCTCTCTTTTCTAGTTACTGCTAGTGATGGCCGCAGCGTGCTATCTTAC

AATGTTGCCCCTGCTGGTTGGTCCTTTGGCCAGACATACACTGGAAGGCAATTTC

GCTATTAG 

Nucleotide 

>RcEXPA-03 

GCAATTCCTTTCAAGGTTCAATTTTTTCTTTTCTAACTAATTTTTTTTCCTTTATTAA

CATTTCCTTTTTCTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTCTTGTTTTCTTCACCACTTTTTGG

ATATGTGTAATAAAGAAATATAGTTGGCAGTTACATTTTTTTTAGGTATATGAATG

AGTGATTTTACTATTAGTACTATTTACTACTACATATAATACAAAATGCTGAAGA

GACTGGATTATGTTTGTTTGTGCAGGGGGGAAAAATGGCTCTTTTGGGGTTTCTTC

TAGTTGGGTTTCTCTCTATCGTCTCATCTGTTCATGGGTATTATGGAGGCTGGATT

AACGCTCATGCAACTTTCTATGGTGGCGGTGATGCTTCTGGCACAATGGGTATCT

AACATTACTCCTGAATTTAGTTTTTTTGCTAATTTTTCTTTTCTTTTTTNNNTTTTTG



CTTATAAATTTGGTTATATATATGCTCTAGGTGGAGCTTGTGGCTACGGGAACCTG

TACAGTCAGGGCTATGGAATTAACACAGCAGCATTAAGTACTGCACTGTTTGACA

ATGGCTTGAGCTGTGGAGCTTGCTTTGAGCTAAGGTGTGTGAATGATCCACAGTG

GTGCTTGCCCGGCACCATCACAGTCACCGCTACCAACTTCTGCCCACCAGGAGGC

TGGTGTGACCCTCCTAACCATCACTTTGATCTCTCTCAACCTATCTTTGAACACAT

TGCCCAATACAGAGCTGGTATCGTCCCAGTGGCTTACAGAAGGTACGTTGTAATC

TACAATCATAGCAGAAGATATTTGAATAAAAATTAAGCAGACAGTAAAATCATA

TCTTAACTCAATAAGGACTGTTAACCTGCACATCTCAGCTTGGACAAACTTAACC

TGACAGTAAACATAGATGCAAATTCAAGTTTAATATTAAATCTCTATATTATTGTT

GAGTATTTACTGCTAATTGTGGTTTGTACTGAATGTGATTTACAGGGTAAGGTGC

AAGAGAAGTGGAGGAATTAGGTTCGCCATTAATGGCCATTCCTACTTCAATTTAG

TTCTAATAACAAATGTAGGTGGAGCCGGTGATGTGCATGCAGTATCCATAAAGGG

TTCGAGAACAAGATGGCAAGCAATGTCGAGAAACTGGGGTCAGAACTGGCAAAG

TAACTCTTACCTTAATGGACAGAGTCTCTCTTTTCTAGTTACTGCTAGTGATGGCC

GCAGCGTGCTATCTTACAATGTTGCCCCTGCTGGTTGGTCCTTTGGCCAGACATAC

ACTGGAAGGCAATTTCGCTATTAGAAAAATTGAGGCCTATATATATATATCATGG

CCACTTGAGATGGTACGATGGCAAGACTATGGATTAAATAACTACTGATTATGAT

TAAATCAATGTTTGGTAAATAGGGTATAGTTAGAAGAATTTTACATGCTCTGCAC

TTAAAAAATTTTACTGGGTCAATCTTTGTTAATTTTGCAGTTAATAATGCTTATGT

TGGCATTGGATTGAAGCCTCAAGGCTTAAATATTTATTAACTGCTACAGAAGGAA

AAGACGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGCTTGTA

AAATCAGTTTGATTGTTGCTATTTACATCAAATTATATAAACACGAATGGTTTTGT

G 


