IDENTIFICATION

Species: Eutrema salsugineum
Locus: Thhalv10023648m

Gene Model: Thhalv10023648m
Description: ESEXPA-14
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Esalsugineum_v1 0
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02985

EXTERNAL RESOURCES
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GENE STRUCTURE
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Query seq.
Superfanilies

+ Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN00193 super family cl33423 expansin-A; Provisional 4-256 5.44e-88
SEQUENCES
Peptide
>ESEXPA-14

MDQSLYRKCLVILLAMAMFGTSTAYYRGSVWRRGSATFYGDETASATMGGACGYG
NLWDSGYGAATTALSTVLFNDGYSCGQCFQIRCVSSPNCYYRSPATVVTATNICPPN
WGQNSNNGGWCNPPRAHFDLAKPAFMKIANWKAGIVPVSYRRVACRRMGGIRFKF
EGNGYWLLVYVMNVGGAGDIKSMAVKGSRTNWINMSHNWGASYQAFSSLYGQSL
SFRVTSYTTRQTIYAWNAAPASWSAGKTYKSRANFS*

CDS (coding sequence)
>ESEXPA-14

ATGGATCAAAGTTTGTATCGTAAGTGCTTGGTTATTTTGTTGGCGATGGCGATGTT
CGGAACATCAACGGCGTATTATCGCGGGTCCGTGTGGCGCCGGGGTTCGGCCACT
TTCTATGGCGACGAGACTGCTAGCGCAACTATGGGTGGGGCTTGTGGCTACGGCA
ACCTATGGGACAGCGGCTACGGCGCGGCCACGACGGCACTAAGCACAGTGCTGT
TCAACGATGGTTATTCTTGCGGTCAATGTTTCCAAATACGGTGCGTGTCCTCGCCT
AACTGCTACTACCGTTCACCAGCCACCGTGGTGACTGCAACCAACATATGTCCAC
CCAATTGGGGCCAAAACTCCAACAATGGTGGCTGGTGTAATCCGCCACGTGCCCA
TTTTGATTTAGCTAAACCGGCTTTCATGAAAATCGCTAATTGGAAGGCTGGTATC
GTCCCCGTCTCATACCGGAGAGTGGCATGCAGAAGGATGGGAGGAATCAGGTTC
AAATTTGAAGGAAATGGATATTGGCTACTTGTGTACGTAATGAACGTGGGTGGTG
CTGGTGATATCAAGTCAATGGCTGTTAAAGGTAGCCGCACGAACTGGATCAACAT
GAGCCATAATTGGGGAGCTTCGTACCAAGCTTTCTCTTCTCTCTATGGTCAATCTC
TCTCGTTCCGAGTCACTTCTTACACAACTCGTCAGACCATTTATGCTTGGAATGCT
GCTCCGGCTAGCTGGAGCGCAGGCAAGACTTACAAGAGCAGAGCTAATTTTAGCT
GA

Nucleotide
>ESEXPA-14

ATGGATCAAAGTTTGTATCGTAAGTGCTTGGTTATTTTGTTGGCGATGGCGATGTT
CGGAACATCAACGGCGTATTATCGCGGGTCCGTGTGGCGCCGGGGTTCGGCCACT
TTCTATGGCGACGAGACTGCTAGCGCAACTATGGGTATAATTCAAATACTTTCTA

TGTTTTAATCTATGTACGTAGAACACGGTCTATATTACATAGTAAGATCACGTATC
AATATAAGATTAACGTCACTACTAATTTTAACACAAATTATCTTAATTATAAGCTT
AAGATTGTATGGAGGAAGAAATCTACTTATTAGGTTTAAATTACAATCATATTTTT
ACTATATAGTAATTTCAAAAATTTAATCATTTCAAAACAATAAATTTGCTTTAATA



GACCGTTAAAACGAAACTTATCTATAGTTAAACAAATTTTTACTTATTTATCTACA
TTTCACTTTGAAGCCGCATTAATTTCTTAAAATAATATCAGAATGTAAGAACAAT
TTAAATTTGACAACTTAACATAAAAAAAAAAAAAACAAGGAAGGATAAACATGA
AAATGTATGTACATATAGAAGTTATCATTAAAATGTAATAGACAATTTTTGTTGG
CTTGACCATGTTATATATTACGTCGATCAGGTGGGGCTTGTGGCTACGGCAACCT
ATGGGACAGCGGCTACGGCGCGGCCACGACGGCACTAAGCACAGTGCTGTTCAA
CGATGGTTATTCTTGCGGTCAATGTTTCCAAATACGGTGCGTGTCCTCGCCTAACT
GCTACTACCGTTCACCAGCCACCGTGGTGACTGCAACCAACATATGTCCACCCAA
TTGGGGCCAAAACTCCAACAATGGTGGCTGGTGTAATCCGCCACGTGCCCATTTT
GATTTAGCTAAACCGGCTTTCATGAAAATCGCTAATTGGAAGGCTGGTATCGTCC
CCGTCTCATACCGGAGGTAAACCACCACAACCTTACATTACAAGTATATATATAT
ATGCATAAGATATTACAATTCTCTAGTTTCTCTTTAATCTTTTTCTTACATTTGTTT
TATAACAATACATGCAGAGTGGCATGCAGAAGGATGGGAGGAATCAGGTTCAAA
TTTGAAGGAAATGGATATTGGCTACTTGTGTACGTAATGAACGTGGGTGGTGCTG
GTGATATCAAGTCAATGGCTGTTAAAGGTAGCCGCACGAACTGGATCAACATGA
GCCATAATTGGGGAGCTTCGTACCAAGCTTTCTCTTCTCTCTATGGTCAATCTCTC
TCGTTCCGAGTCACTTCTTACACAACTCGTCAGACCATTTATGCTTGGAATGCTGC
TCCGGCTAGCTGGAGCGCAGGCAAGACTTACAAGAGCAGAGCTAATTTTAGCTG
ATTATTTGATTGAAAAAGAAAAGGAAAACCGTTCTTGCCCTTTGTTCTTGAGGCA
AATCGACCGAGAGGCTACTTTTTTTAATAACTCGGTTTGATTATATATATTAGTAC
TTAATTCTTGTCTATTTTTATTTTTTGTCCATCATTGGTTCTTGAGAAAAGGATATA
TCTCCTTCGTTTGCTTCAACGAGACAAATTGTAGACTTTTACGTGTTTAATTTTTGT






