IDENTIFICATION

Species: Asparagus officinalis

Locus: evm.model.AsparagusVV1 08.193

Gene Model: evm.model.AsparagusV1l 08.193
Description: AofEXPA-10

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Aofficinalis_V1 1
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T05243

EXTERNAL RESOURCES



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Aofficinalis_V1_1
https://www.genome.jp/entry/T05243

GENE STRUCTURE

AofEXPA-10
5

| 1 1 1 1 1 1 1
by 20y 400bp Gikinp $iKbp 106K 1200p 1400p

Legend:

Exon — Intron

DOMAIN ARCHITECTURE

Query seq.
Superfanilies

PLN00133
+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00193 super family 4 expansin-A; Provisional 11-240 7.16e-93
SEQUENCES

Peptide

>A0fEXPA-10

MAMVRVDARMSPSGWSLAHATFYGDESASDTMGGACGYGNLFNSGYGTNTVALST
TLFSNGYACGSCYQIRCFGSPHCYRGYPFATVTATNLCPPNWSEDSNNGGWCNPPRT

HFDMSKPAFMKIADWKAGIVPVMYRRVPCIKNGGVRFSFQGNGYWLLVYVTNVGG

GGDIGSMWVKGSKTGWISMSHNWGATYQAFATLGGQSLSFKITSYTTRETIISWDVA
PSNWNAGLTYQASTNFA*

CDS (coding sequence)
>AofEXPA-10

ATGGCAATGGTTAGGGTTGACGCGAGGATGAGTCCGAGCGGTTGGTCATTAGCCC
ATGCGACCTTCTATGGCGATGAGTCGGCATCTGATACCATGGGCGGAGCTTGTGG
CTATGGCAACCTATTCAACAGTGGATACGGCACAAATACTGTGGCATTGAGCACA
ACACTGTTCAGTAACGGGTATGCATGCGGATCTTGTTACCAAATAAGGTGTTTCG
GATCTCCCCATTGCTACCGAGGTTACCCGTTTGCCACCGTGACCGCTACAAACCTT
TGCCCGCCAAATTGGTCGGAGGACTCCAACAATGGTGGGTGGTGCAACCCTCCGA
GGACCCATTTTGATATGTCCAAACCCGCTTTTATGAAGATTGCGGATTGGAAAGC
GGGCATTGTACCTGTTATGTATCGTAGGGTACCATGCATCAAGAACGGAGGAGTT
AGGTTTAGTTTCCAAGGGAATGGATATTGGTTGCTTGTGTATGTGACGAATGTGG
GAGGAGGAGGAGACATCGGGAGTATGTGGGTCAAAGGAAGCAAGACCGGTTGG
ATAAGCATGAGCCATAATTGGGGTGCAACTTATCAAGCTTTTGCTACATTGGGAG
GTCAATCTCTCTCTTTTAAGATCACCTCTTACACTACAAGGGAGACTATTATTTCT
TGGGATGTTGCTCCTTCCAATTGGAATGCAGGCTTGACTTACCAAGCATCTACAA
ACTTTGCTTGA

Nucleotide
>AofEXPA-10

ATGGCAATGGTTAGGGTTGACGCGAGGATGAGTCCGAGCGGTTGGTCATTAGCCC
ATGCGACCTTCTATGGCGATGAGTCGGCATCTGATACCATGGGTATGTACTCAAG
CTACACATGTATTACCTAGGCCCTTGTAATATTGAAGCTAGTTAATCAAATTAAG
GGTATGTTAGGCAACTCTCCTTGAACCAAGTTTGATAAAAAAATAAAAACAAGCA
TAAAAATTAAAGAAGGCCGCCAGCATCATTCAAACTTAGGTATAGAACTAAATTG



GTGTAAGTGAAAAAAGTTTAGTAGGATGAGATTTGCCAAACTAACTTGAAGTGTC
ATGCTTTTTAATTCTCTTGTAATATATTTAGGCGGAGCTTGTGGCTATGGCAACCT
ATTCAACAGTGGATACGGCACAAATACTGTGGCATTGAGCACAACACTGTTCAGT
AACGGGTATGCATGCGGATCTTGTTACCAAATAAGGTGTTTCGGATCTCCCCATT
GCTACCGAGGTTACCCGTTTGCCACCGTGACCGCTACAAACCTTTGCCCGCCAAA
TTGGTCGGAGGACTCCAACAATGGTGGGTGGTGCAACCCTCCGAGGACCCATTTT
GATATGTCCAAACCCGCTTTTATGAAGATTGCGGATTGGAAAGCGGGCATTGTAC
CTGTTATGTATCGTAGGTAAGAACAAGTTTTTATAATAAAAAAAATTCTCAATTTC
ATCATAATGTTATAAATAAATTAATTAATAAATACTTGAAGGGTTTACATAAGAA
TATTATGAATGCATGGTTTCAGTTAAAGAAAAACATCATAAACTTTCAAATTAGC
CAAGAAATGCATATTTAATAAAACAAATTTGCGCATAAATTTAATGACATGAGGT
TTTTTTTTAATTAATGTTTCTCTCAAATACCTTGAATTTTTGTATGACTTCGTTAAA
CTATCTTGGACTTTAACTTTAAGGTATTATATATCATAGAACTACATGTGGGTATC
TGATAACATTTGATATTTCTACTGATTTGAAAGGGTGAGGTATTTTCTTGAAAACG
TAGTCATGATAGTTTAATGCAAAAATCGTAATAGTTTTGATAATTTTGTGAAATTT
ACTCCTCGTTTTCGTGTCAATTTTATCCGATTCTGTCTTATAACTAGTGTAAATTAA
TAAATTATTAGTCCATAACCTAATAAAGAGTTTAATTTGTGTAGGGTACCATGCA
TCAAGAACGGAGGAGTTAGGTTTAGTTTCCAAGGGAATGGATATTGGTTGCTTGT
GTATGTGACGAATGTGGGAGGAGGAGGAGACATCGGGAGTATGTGGGTCAAAGG
AAGCAAGACCGGTTGGATAAGCATGAGCCATAATTGGGGTGCAACTTATCAAGC
TTTTGCTACATTGGGAGGTCAATCTCTCTCTTTTAAGATCACCTCTTACACTACAA
GGGAGACTATTATTTCTTGGGATGTTGCTCCTTCCAATTGGAATGCAGGCTTGACT
TACCAAGCATCTACAAACTTTGCTTGA





