IDENTIFICATION

Species: Sesamum indicum
Locus: XP_011089478

Gene Model: XP_011089478.1
Description: SINEXPA-17
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 PLN00050

Name Accession Description Interval E-value
[+ PLND0050 super family 31535 expansin A; Provisional 31-258 9.25e-124
SEQUENCES
Peptide
>SIinEXPA-17

MALLAVIVCIASLISVLQPPAEARIPGVYTGGGWQTAHATFYGGSDASGTMGGACGY
GNLYSQGYGVNTAALSTALFNNGFSCGACFEIKCAMEKQWCHAGSPSIFVTATNFCP
PNYALPNDNGGWCNPPRPHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVTYRRVPCRKKGGIRFTI
NGFRYFNLVLITNVAGAGDIVRVSIKGSRTGWMSMSRNWGQNWQSNAVLVGQSLSF
RVTGSDRRTSTSWNIAPSNWQFGQTFVGKNFRV

CDS (coding sequence)
>SINEXPA-17

CATTCCCTCCCTTTCTCTCTCTCTCTCTCGCACCACCCACTCCCATTCCCCTGTTTC
TAGTGAGAAAAAATGGCTCTCTTAGCTGTAATAGTCTGCATTGCTTCCCTTATTTC
AGTTTTGCAACCACCGGCTGAAGCCAGGATTCCCGGTGTCTACACGGGCGGAGGT
TGGCAGACCGCCCACGCCACCTTCTACGGTGGCAGCGACGCCTCCGGCACCATGG
GTGGGGCTTGTGGGTACGGGAACCTGTACAGCCAGGGCTACGGAGTCAACACGG
CGGCGCTGAGCACTGCTCTGTTCAACAATGGGTTCAGCTGCGGCGCGTGCTTTGA
GATAAAATGTGCTATGGAGAAGCAATGGTGCCATGCCGGCAGCCCCTCCATCTTC
GTCACGGCCACCAACTTCTGCCCGCCGAACTACGCTCTGCCCAACGACAATGGTG
GGTGGTGCAACCCTCCCAGGCCGCACTTCGACCTCGCCATGCCTATGTTCCTCAA
GATCGCAGAGTACCGCGCTGGCATTGTGCCTGTTACTTACCGCAGGGTTCCATGC
AGGAAGAAGGGAGGCATAAGGTTCACAATCAACGGATTCCGCTACTTCAACCTG
GTTCTGATCACCAACGTCGCGGGCGCGGGGGACATCGTGAGGGTGAGCATCAAG
GGTTCGAGGACTGGATGGATGAGCATGAGCCGGAACTGGGGCCAGAACTGGCAA
TCAAACGCCGTGTTGGTTGGTCAGTCACTCTCCTTCAGGGTGACAGGCAGTGACC
GCCGCACCTCCACCTCATGGAACATCGCCCCCTCCAACTGGCAATTCGGCCAAAC
ATTTGTGGGAAAGAACTTCAGGGTTTGAAACAAAAATTTGCCGCGTCATTCAGCG
ATTTTACCGCACCTTAATTTTTGAGACTAGTTGTTGTGTTAGTGGGGGTATAATTG
TATGTTTGTGGGGATTTGCAGAGGAGAATGAAGGGGTGGTGGTTTCGCTTTTTTG
ACTTATTGGAGCAAAGCGGTGGGGGTGGGGGGTACGTAGATGAGGAGAAAAAGC
TGAGGCGGCTGCACCAAATACTGTAGCCCGCAGCTTATTTTAAGTTTTTAACTACT
CTTATAAAGTAGTATGTGATTTGTCTAAGGAGTGTGTAATTGTGTATCTCTAATTA
TATTATATATAGCTCTATAATTAAATGGAGATGGATTGGTTTTCA

Nucleotide



>SInEXPA-17

TGATTGACTATGATCAAAATCTAAGTTGGTATTAATTTTGTTTGATCGAGATAAAA
AAATATTGATTTTTTGTAATTTTTAAGGTATAATTATTTGTAATGTGGGGAACAAT
TTATTATTTTTCGTGTTGGGGTTTGGTGGGCTGAGTCTATAGATTTCTATAAATAT
GTTTGGAATGTTTTATAAAAAGATAACATTTAATATATATTAAAAACACTGAAAA
TATGTTTTGATTGTTGTTTAACTTTAGAAGAGTGGCATTGGGATTCCTTTTGATTCT
TGGTGCTGACAGCTTTAGACTTCTTCTACTCACTCTGTTTGTGGAACAGATGAAGA
TAAGTTGCAAAGTTACAGTGTTTGCAGATTTTATGCTGTGTAAATTGGGTGATTGC
TACTTTTGTCCTCTACCATTCTTTGTTGGTATTATTCTATTGTTTCATGTTGCTTCCA
AACCCCTTGAATGCAAAAAGTGATTGAGAGAGGAATTGATGGAATACAAATGAA
AACCAATCCATCTCCATTTAATTATAGAGCTATATATAATATAATTAGAGATACA
CAATTACACACTCCTTAGACAAATCACATACTACTTTATAAGAGTAGTTAAAAAC
TTAAAATAAGCTGCGGGCTACAGTATTTGGTGCAGCCGCCTCAGCTTTTTCTCCTC
ATCTACGTACCCCCCACCCCCACCGCTTTGCTCCAATAAGTCAAAAAAGCGAAAC
CACCACCCCTTCATTCTCCTCTGCAAATCCCCACAAACATACAATTATACCCCCAC
TAACACAACAACTAGTCTCAAAAATTAAGGTGCGGTAAAATCGCTGAATGACGC
GGCAAATTTTTGTTTCAAACCCTGAAGTTCTTTCCCACAAATGTTTGGCCGAATTG
CCAGTTGGAGGGGGCGATGTTCCATGAGGTGGAGGTGCGGCGGTCACTGCCTGTC
ACCCTGAAGGAGAGTGACTGACCAACCAACACGGCGTTTGATTGCCAGTTCTGGC
CCCAGTTCCGGCTCATGCTCATCCATCCAGTCCTCGAACCCTTGATGCTCACCCTC
ACGATGTCCCCCGCGCCCGCGACGTTGGTGATCAGAACCAGGTTGAAGTAGCGG
AATCCGTTGATTGTGAACCTTATGCCTCCCTTCTTCCTGCATGGAACCCTGCACCA
AAAAGCAAAATCCCACCTCAATTGTCAAAAGTCCATTTAGGCCTTGGGAATTCTC
ACATTCTCGAGTAACGCGGAGCGGGAATAAAGGATAAGGAGGCAGTACGGCGAG
GTCTTTTCACATCTAACAATAACATACGTTGGAGACTGTGGTTACCAACACCTAC
GGTCTGATGTTTGACTTGTGCCTGGATGAGCGGTGCAGATGTGGCGTAATCATAG
TGGCTGAAGTGAACAGGTGACTAAGTGGGCCCTGGTACTAACGAACTCTCACGTG
GTATGTTTTGGTCCCAGACATCTTAAATACCCTTGGCACGACGTCGTCTGCCCGGA
CTTAAATAGCGTTTTGACCGTGCTGCGCTTAACCATGTGCAAGTGCAACTATAAC
TAATGCGGGCAGTTTTTTGGAATCGCAGTTGCGAAATGTTCACACCCCCAACTAC
ATCTTCCTTTAAAACCCTTGAGAGGTTGAGATGAACTACTTTGACTTGTATCATAT
TTGAATGCATTCATATATAATTAACGCAGTTTTTCCTCTTTTATAATATAATAAAA
ATTAAATTATAATTTAAAAGTAAAGCTATGTACCATTTATAAATGATGGAAATTA
TCTATCAGACTTTAGTAACTAACTAATCTATAAATGACGTAACTATACAATATAA
TAATATTACACATAATGTTGCACAAGTAGTTGGCTATTTTAAGGAAAAATTCATA
CTCCAACCAGATTTGGGCAAATGTGTTATACTTTCTATGTAATTTCTCATTTTTTCA
AATGGTATATTAATCACACAATAAGTGTATTACACTTGACATATAATTGATTCAA
ATTTGACCGAGTCGGATTTGGGCTAAAATTTTCGGAATTTGTATGCATTTTTCAAA
GTAGAATGTGGGGGAGATATATCACAAACATTTGTGTTTCTACCACCTCAAAGAT
AAGGTTTCTCAACCAAGAGGACCATGCTGCTTACCAAATGTCCAAATTGTTAAGT
AGTGACCACTAACTATTCTAATCAATTTTGTTAAAGACAACCTTAAAATTCTGTAA
GTAGTACAAAAGAATAAACAGAGTAGTTAACTTCTTTACATCATCGCTTGTACTA
TTTGCAGACCTTAAATACTAGGTCCCATATTCTATACTACGAGGTTAATTTATTAA
TATAAGATGGGTATGGCTTCATGAATATTTTTACTACCAATTGGGTGTAATGAAA
TAACATAGTCTATAAGGGACAATCTAGTTTTCATAATTCAAGTTCTGTGTTTGAAA
GTTTTGAGTTCGAATTGTAGGTGTGCGAGATGAGTGCTTATGTGCAAAAGAAAAA



CAAAGACAGAAATATAATAACATTTGTCCTATAATGAATTGTATATGATTTCAAT
GTGGTATGTAAGAGAAGTTTCCTACTGCATGAAGCTACGCTTAATCCTCAAAAAA
GAGACGAAAATCGAGAGAAAAGCGCAATAAAGAGAGTAACAAAGCGCCTGACT
CGGAGCACAGTGAGGAGAGAAGCACAAAAAAAACAGAGCAAGCGAAGGAAAAA
CAGAGCACATAGAATGAGGAGAGAAGCTTCACCTGCGGTAAGTAACAGGCACAA
TGCCAGCGCGGTACTCTGCGATCTTGAGGAACATAGGCATGGCGAGGTCGAAGT
GCGGCCTGGGAGGGTTGCACCACCCACCATTGTCGTTGGGCAGAGCGTAGTTCGG
CGGGCAGAAGTTGGTGGCCGTGACGAAGATGGAGGGGCTGCCGGCATGGCACCA
TTGCTTCTCCATAGCACATTTTATCTCAAAGCACGCGCCGCAGCTGAACCCATTGT
TGAACAGAGCAGTGCTCAGCGCCGCCGTGTTGACTCCGTAGCCCTGGCTGTACAG
GTTCCCGTACCCACAAGCCCCACCTGTAACCACAATGCACTTAAGATTTTCATCAT
TTATGTTGATTTTGTCTAGTTAATCTGAAGCTAGAGCTTTAACTGGCTACGTACCC
ATGGTGCCGGAGGCGTCGCTGCCACCGTAGAAGGTGGCGTGGGCGGTCTGCCAA
CCTCCGCCCGTGTAGACACCGGGAATCCTGGCTTCAGCCGGTGGTTGCAAAACTG
AAATAAGGGAAGCAATGCAGACTATTACAGCTAAGAGAGCCATTTTTTCTCACTA
GAAACAGGGGAATGGGAGTGGGTGGTGCGAGAGAGAGAGAGAGAAAGGGAGGG
AATGAGGAAGAATGGAGGGAAGAGGCGTACTTAAGGAGGGGGGAGTCTCAGTG
GCAGCTTCCGTAATTTGAGCAGAACTCCTGTCCTCTTTCGGAAATACGCAAAAGC
TTTTGGGTACATGAAGCTCTTTTTGGGAGCGTGGAGTTTACGCTCCAATGCTAGG
GCAGTTTTGCAAGCGGGATACTCTGGGTTCCACATGTTGAGTAAAACTTAAATTT
TCTATTGCCAGTTGGGTTGACAAAGAATTCCTATTATCTAATTTTATTTTTTCTTTT
GGCAAATTTATCATCAATTTCTCCTCTTTTCCAATTTTTTTATTAAAAAAAAAAAC
CCTCAACAGCATACTTCAACTAAATGATTTGCATGCATAATTGCATATTAGTTTTT
CAAACATCAACAAATAATTGAAGCCTCTAAGACCTCTGTTGTTCAGCAGAGAATC
AGAATGACATATACTTTTTTCAGCAGGGAATCAGAATGACATATACTTTTGGAAT
TTAATTA




