IDENTIFICATION

Species: Sesamum indicum
Locus: XP_011070988

Gene Model: XP_011070988.1
Description: SInEXPA-02
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
NCBI: https://www.nchi.nlm.nih.gov/genome/?term=Sesamum+indicum%5Borgn%5D
KEGG: https://www.genome.jp/entry/qn: T04135
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Query seq.
Superfanilies PLNQOOS0O

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNO0050 super family 53 expansin A; Provisional 1-249 8 71e-140
SEQUENCES

Peptide

>SinEXPA-02

MAFLGVFLVGFLAMASHVQANGGGWINAHATFY GGGDASGTMGGACGYGNLYSQ
GYGTNTAALSTALFNSGLSCGSCYEIKCVNDGQWCLPGSIVVTATNFCPPNNALPNN

AAGGGWCNPPLHHFDLSQPVFQHIAQYKAGIVPVAYRRVPCNRKGGIRFTINGHSYF
NLVLITNVGGAGDVHAVSIKGSRTGWQPMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFKVTTS

DGRTVVSYNVAPASWSFGQTFSGAQFR

CDS (coding sequence)
>SIinEXPA-02

TGTGTGACTAGTGACTGTAGCCAGAAAAGCTCCCAACCCACCCCAAGGGCTACTA
CTTTCCTTACCTCTATTTAAATCACCACACTCCTTCAAACGCTCCTCACTCAGCTC
CTCACATCCGTTGTCTAGCATTTGCTTTCCCAGGGCCTAAGCTCAACAAGTGAAA
ATGGCTTTTCTTGGAGTTTTCTTGGTTGGTTTTCTTGCAATGGCGTCGCATGTTCAG
GCCAACGGTGGGGGATGGATTAACGCTCATGCGACCTTCTACGGCGGTGGTGATG
CCTCTGGAACAATGGGTGGTGCTTGTGGGTATGGGAATCTGTACAGCCAGGGTTA
CGGTACAAACACTGCAGCACTAAGTACAGCCCTGTTCAACAGTGGGCTGAGCTGC
GGTTCTTGCTACGAGATTAAGTGTGTGAATGACGGGCAATGGTGTTTGCCGGGCT
CAATTGTGGTGACCGCCACCAATTTCTGCCCCCCAAACAATGCCTTACCCAACAA
TGCTGCGGGTGGCGGGTGGTGCAATCCTCCCCTGCACCACTTTGATCTCTCTCAGC
CTGTTTTCCAGCACATCGCTCAGTACAAAGCTGGAATTGTCCCTGTTGCTTACAGA
AGGGTACCCTGCAACAGAAAGGGAGGCATAAGGTTCACCATTAATGGACACTCC
TACTTCAACCTAGTACTCATCACCAACGTTGGTGGAGCCGGGGATGTTCATGCTG
TTTCCATCAAGGGGTCCAGGACCGGGTGGCAGCCCATGTCAAGAAACTGGGGAC
AGAACTGGCAGAGCAACTCCTATCTCAACGGCCAAAGCCTGTCGTTTAAGGTCAC
GACAAGCGACGGCCGCACCGTCGTCTCCTACAACGTCGCCCCGGCTAGCTGGTCG
TTTGGGCAAACCTTCTCCGGAGCCCAATTTCGTTAAATGAATGATTTTGAGGTTGT
CCCATATCAAAGTTTTTAGCAGGAGGGAGATTTATTAAATTACTAGAAGTTAGGT
ATTTGGATATTGTTATGAAAACATATATATGGTCACGAATATTAGTAGTGTGACTT
TATTACAATGGGAAGTTGATGTTGAAGGGGACTAATTTTAAATGGTCCTCGTCTTT
GAGGAGGAGGGGCACTCAATTTATGAGGGGCTTTCTCCTTGCTCTTGAGGTTCTTT
CCTTTACTTTTTCTTTTTTGGGAGTTTTAAGGTGGCCGAGGTGGAATTATCACCAC
CCGCTTACTATTAAGGTAGTCCTAGTGGAGTTACATGTGGGACTTTTATGAATCTC




[TTTGTCTTTAATTTCTGGGTTCAGCATCATGTGAGCTGAAGGAGTTATCCCCTAG
TTAGGATTGTGTTTGTACGAAGCAAGATGTAAATTTTCGATTTGAGTAGTAATGA
AATGGCTTCTTTCTTCTTCC

Nucleotide
>SIinEXPA-02

GTTCCCAATAAAATCAAGAAATAGAGTACATCAAAAAGTAAATACATACAACAA
AGCAAAGAGGGATAGGCCGGTTGGGGAAGATAACAAAAGTTAAAGGACCTTTGC
CGCAAATTGGCATTTGCTTGCACATGCTATGGAATTCAATTCACACAATGTTTTAC
CCTGGAAACCCACTTGGGATATGTCAACTTTCCCTTGTAATATCATTTCTTTTCTTT
TCTTTTATTTAATATATTACAATTACATTATAAATTTTAATTATTACCATTAAATCT
TTATAATTGACAATAAACTATTATTGACGTAAATTAGTATTACAAAATTTCAATTT
ATTAAGAAAACTAAACGTGATTGGACAAAAGAGTCCCATCAAAATAAAACCATT
CAGCAAGGCATGAATTTACCTTTGCAGGCAGCATCAGAATCTGTTTCTGGTTTAA
ATCGTATCAGTATCAGTTGTTGGTCCCCCACAACAGCCCTAAAAATTTTCAGTTAG
TTGTGTGACTAGTGACTGTAGCCAGAAAAGCTCCCAACCCACCCCAAGGGCTACT
ACTTTCCTTACCTCTATTTAAATCACCACACTCCTTCAAACGCTCCTCACTCAGCT
CCTCACATCCGTTGTCTAGCATTTGCTTTCCCAGGGCCTAAGCTCAACAAGTAATT
AACTAACATCTCATTTCCTCTCAACAATTTTAGGATGTCTATTTTCTTGAATTTAC
AAGGAAAATGCTTCTAAGACAGCACTTGTCTTTTCTTCTCTTCTGCAGGTGAAAAT
GGCTTTTCTTGGAGTTTTCTTGGTTGGTTTTCTTGCAATGGCGTCGCATGTTCAGG
CCAACGGTGGGGGATGGATTAACGCTCATGCGACCTTCTACGGCGGTGGTGATGC
CTCTGGAACAATGGGTATGCTAATAAAAATCACTTCTTTTTACCATTTTTTACTTA
GGAAAAGTGCATGTTTAGTACTAAACTAAACCTTTTCACTGCCTGAAATTCTTGG
AACAGGTGGTGCTTGTGGGTATGGGAATCTGTACAGCCAGGGTTACGGTACAAAC
ACTGCAGCACTAAGTACAGCCCTGTTCAACAGTGGGCTGAGCTGCGGTTCTTGCT
ACGAGATTAAGTGTGTGAATGACGGGCAATGGTGTTTGCCGGGCTCAATTGTGGT
GACCGCCACCAATTTCTGCCCCCCAAACAATGCCTTACCCAACAATGCTGGCGGG
TGGCGGGTGGTGCAATCCTCCCCTGCACCACTTTGATCTCTCTCAGCCTGTTTTCC
AGCACATCGCTCAGTACAAAGCTGGAATTGTCCCTGTTGCTTACAGAAGGTAAAA
TTATTTATATTATTACTTTTTTCTTTTTACAGAAAAAAAGGCCAATTTAGTACAGA
ATTGAATTGCCCATTTCTCCTCTGTAATGACATAAACTGACTGATTTTACTGTTGT
GGGTTTAATTCTTGTAGGGTACCCTGCAACAGAAAGGGAGGCATAAGGTTCACCA
TTAATGGACACTCCTACTTCAACCTAGTACTCATCACCAACGTTGGTGGAGCCGG
GGATGTTCATGCTGTTTCCATCAAGGGGTCCAGGACCGGGTGGCAGCCCATGTCA
AGAAACTGGGGACAGAACTGGCAGAGCAACTCCTATCTCAACGGCCAAAGCCTG
TCGTTTAAGGTCACGACAAGCGACGGCCGCACCGTCGTCTCCTACAACGTCGCCC
CGGCTAGCTGGTCGTTTGGGCAAACCTTCTCCGGAGCCCAATTTCGTTAAATGAA
TGATTTTGAGGTTGTCCCATATCAAAGTTTTTAGCAGGAGGGAGATTTATTAAATT
ACTAGAAGTTAGGTATTTGGATATTGTTATGAAAACATATATATGGTCACGAATA
TTAGTAGTGTGACTTTATTACAATGGGAAGTTGATGTTGAAGGGGACTAATTTTA
AATGGTCCTCGTCTTTGAGGAGGAGGGGCACTCAATTTATGAGGGGCTTTCTCCT
TGCTCTTGAGGTTCTTTCCTTTACTTTTTCTTTTTTGGGAGTTTTAAGGTGGCCGAG
GTGGAATTATCACCACCCGCTTACTATTAAGGTAGTCCTAGTGGAGTTACATGTG
GGACTTTTATGAATCTCTTTTGTCTTTAATTTCTGGGTTCAGCATCATGTGAGCTG
AAGGAGTTATCCCCTAGTTAGGATTGTGTTTGTACGAAGCAAGATGTAAATTTTC




GATTTGAGTAGTAATGAAATGGCTTCTTTCTTCTTCCTACTTTTGTCTTTATTTTTC
GTTTCGCCTTTTCCCCAATCTTAATATTCCATCTTAGTTCAATTCATTCTTTCTTTTT
CCAGTTATTAGAGGGTTAAATAAGTAAATCTTGCTGCAACAACAATTTCTTTTCTT
TTTCTTCTTTACCAATAACTACTTCCAAGTTTAACTTATACAAATTACGTGTATAA
TATTTTTAAATAAAATAAATAATGTATATTTTTAACTAAAATTATAATAAAATTTG
TAATAGAAAATTCATCGGCCATGTCAAGATGTCGGAGGAATGTATAAAATTGGGT
TTGAGATTCTAACCAGGCAGCTTGTATAAGAGGTAGAGAACCGAAAAGGCTAAG
CCCAGATTGTCCACATAAAGACAATAAAAGATCTTATTCTTTTCTTTAACTTTGCT
CTTGCATTTAAGGTTAAGGGGGGAAATTAATCTTGCAACATAGTTAAAGAATAAT
GTTTATTTTAAGGGGAAGAAAATAAAGTCGCTTT




