IDENTIFICATION

Species: Aquilegia coerulea
Locus: Aqcoe6G215000

Gene Model: Aqcoe6G215000.1.p
Description: AcCEXPA-18

Family: Alpha Expansin

3D structure:
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Specific hits —
Superfanilies PLN0O0O193 superfamily

List of domain hits o

Name Accession Description Interval E-value
[+ PLNO0193 PLN00193 expansin-A; Provisional 4-256 3 55e-171

SEQUENCES
Peptide
>AcEXPA-18

MAMKIIFALVVVLYVLSYRSIVDAFSPSGWTKAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNL
YSTGYGTRTAALSTALFNDGASCGQCFKIICDYKADSRWCLKGRSVTVTATNFCPPN
FAQANDNGGWCNPPLKHFDMAQPAWEKIGIYRGGIVPVIYQRVPCKKHGGVRFTVN
GRDYFELVMISNVAGSGSIQSVQIKGSKTSWMAMSRNWGANWQSNSYLNGQSLSFK
VTTTDGETRFFTNVVPSGWKFGQTYSSRVQF*

CDS (coding sequence)
>AcEXPA-18

ATGGCCATGAAGATAATTTTTGCATTGGTTGTAGTGTTATATGTATTGAGCTATAG
ATCTATTGTTGATGCCTTTTCTCCTTCTGGTTGGACAAAAGCCCATGCTACTTTTTA
TGGTGGTAGTGATGCTTCAGGAACAATGGGGGGAGCTTGTGGGTATGGTAACTTA
TATTCAACTGGATATGGGACTAGAACAGCAGCATTAAGTACTGCTCTGTTCAATG
ATGGGGCTTCTTGTGGACAATGCTTCAAGATCATATGTGATTACAAAGCAGATTC
AAGATGGTGTTTGAAAGGAAGGTCTGTGACAGTCACTGCTACCAACTTCTGTCCA
CCTAACTTCGCTCAAGCTAATGATAATGGAGGCTGGTGCAATCCACCACTCAAGC
ACTTTGATATGGCTCAGCCTGCGTGGGAGAAAATTGGTATTTACAGAGGCGGGAT
TGTGCCTGTGATCTACCAAAGGGTGCCATGTAAGAAACATGGTGGAGTAAGATTC
ACAGTTAACGGGAGGGACTACTTTGAGCTTGTAATGATAAGTAATGTGGCAGGA
AGTGGCTCAATTCAATCTGTGCAAATTAAAGGCTCTAAAACAAGTTGGATGGCAA
TGTCAAGGAATTGGGGAGCTAATTGGCAGTCTAATTCTTATCTCAATGGGCAATC
TCTTTCCTTCAAGGTCACCACTACCGATGGAGAGACTCGTTTCTTCACCAACGTTG
TTCCATCTGGTTGGAAGTTTGGTCAGACCTACTCTAGCCGTGTACAATTTTAA

Nucleotide
>AcEXPA-18

GAAATAATTGAATGAGAGACAGAAATCATCAGAGAGTTGCAGAGATAATAGAGA
TGGTTGAAGAATACATTCATTGCTTATTAATATTAAAACATGAACAAAATACAAG
TTTCTCTAGTTGCAGTAGTTGTCACATGTGAGGTTGATGCAAGATAGGATAATTA



AGTCTCTCTATATATACTTAAAGGGATAGGAAGTATTGCCACTTCACATAAGGCA
ATAAATGTAAACAAGTTTGTTAAACTGATCATCTCATCTCATCATATTGCATTCAT
CTTCTTCTTCTTTTTGCTTCCAACATTACTTTTGAGTCAGAGAAATGGCCATGAAG
ATAATTTTTGCATTGGTTGTAGTGTTATATGTATTGAGCTATAGATCTATTGTTGA
TGCCTTTTCTCCTTCTGGTTGGACAAAAGCCCATGCTACTTTTTATGGTGGTAGTG
ATGCTTCAGGAACAATGGGTATGTAAATCTTTGGCACTTTCTACACTTAAACTTGT
TTCTTTCGGTTCATATAGTAAAACATGTAGCTAAGACTTAGTTGTTTACAGGGGG
AGCTTGTGGGTATGGTAACTTATATTCAACTGGATATGGGACTAGAACAGCAGCA
TTAAGTACTGCTCTGTTCAATGATGGGGCTTCTTGTGGACAATGCTTCAAGATCAT
ATGTGATTACAAAGCAGATTCAAGATGGTGTTTGAAAGGAAGGTCTGTGACAGTC
ACTGCTACCAACTTCTGTCCACCTAACTTCGCTCAAGCTAATGATAATGGAGGCT
GGTGCAATCCACCACTCAAGCACTTTGATATGGCTCAGCCTGCGTGGGAGAAAAT
TGGTATTTACAGAGGCGGGATTGTGCCTGTGATCTACCAAAGGTAATTTACTTCA
TCCTTCCTGCGCTAGTAATCTACGTATTAAACATCTTCTTCTGTTTTCTACACTATG
TAACTGAATATATATTGAGTGTGATCCTTGCAGGGTGCCATGTAAGAAACATGGT
GGAGTAAGATTCACAGTTAACGGGAGGGACTACTTTGAGCTTGTAATGATAAGTA
ATGTGGCAGGAAGTGGCTCAATTCAATCTGTGCAAATTAAAGGCTCTAAAACAAG
TTGGATGGCAATGTCAAGGAATTGGGGAGCTAATTGGCAGTCTAATTCTTATCTC
AATGGGCAATCTCTTTCCTTCAAGGTCACCACTACCGATGGAGAGACTCGTTTCTT
CACCAACGTTGTTCCATCTGGTTGGAAGTTTGGTCAGACCTACTCTAGCCGTGTAC
AATTTTAAGCTCACTGCAAAAGCTTAAGGTTCAGGGTTTAGGTTGGCAGAGGCGT
GCTTGATATTTTAATGAAGCAGCCCGCCACTCTTACATGTCTCTATGATGTAAAAG
TGATGATATTTTTCTACTCTTGGTTAAAGCCAGTATTGAACCTGGGAACCAGAGG
GCATCATAAAACACAGGTTGATCCCAAGATGGTAAACATTTGTAGGATTAATCTA
TTTCAAAAGTAGAATTGTAGATTACACAAGTTTTCTTTCTTTTCCTTTCATTTATAT
TCATGTAATGTATTATTATAGTACCCTCAAAATATCAAAATTAATAAAAGGCCTT
GGATGTCT



