IDENTIFICATION

Species: Eutrema salsugineum
Locus: Thhalv10017116m

Gene Model: Thhalv10017116m
Description: ESEXPA-16
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
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Query seq.

Superfanilies PLNO0OOSO

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family cl31535 expansin A; Provisional 31-257 4.74e-118
SEQUENCES

Peptide

>ESEXPA-16

MAVLALVLCVLTILADLTAIYEARIPGVYNGGGWESHATFYGGSDASGTMGGACGY
GNLYSQGYGVNTAALSTALFNNGFSCGACFELKCASDPKWCHSGSPSIFITATNFCPP
NFAQPSDNGGWCNPPRPHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVSFRRVPCRKRGGMRFTIN
GFRYFNLVLVTNVAGAGNIVRLSVKGTRTSWMSMSRNWGQNWQSNSVLVGQSLSF
RVTGSDRRTSTSWNIAPAHWQFGQTFMGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>ESEXPA-16

ATGGCAGTGTTGGCTTTGGTTTTATGTGTTCTTACAATTCTTGCGGATTTAACAGC
AATTTATGAAGCAAGAATCCCAGGAGTTTACAATGGAGGAGGTTGGGAAAGTGC
TCACGCTACTTTCTATGGTGGCTCTGATGCTTCTGGCACCATGGGAGGTGCTTGTG
GTTACGGCAACTTGTACAGCCAAGGCTACGGTGTAAACACGGCGGCTCTAAGCAC
GGCTCTGTTCAACAACGGATTCAGTTGCGGCGCTTGTTTCGAGCTTAAATGCGCG
AGTGATCCCAAGTGGTGCCACTCAGGAAGCCCTTCCATCTTCATCACTGCCACCA
ATTTCTGTCCTCCGAACTTCGCTCAGCCCAGTGACAATGGCGGATGGTGCAACCC
TCCTAGGCCTCACTTCGATCTCGCTATGCCTATGTTCCTCAAGATCGCCGAGTATC
GCGCCGGAATTGTCCCCGTCTCTTTCCGCCGAGTGCCATGCCGGAAAAGAGGAGG
AATGAGGTTCACGATCAACGGTTTCCGTTACTTTAACTTGGTTCTGGTCACAAACG
TCGCCGGAGCTGGAAACATCGTGCGGCTGAGCGTGAAAGGAACAAGAACTTCGT
GGATGAGCATGAGCCGAAACTGGGGGCAAAACTGGCAATCAAACTCTGTTTTGG
TTGGTCAGTCACTTTCGTTTAGAGTCACAGGCAGTGATCGTAGAACTTCCACGTC
GTGGAACATTGCTCCGGCTCATTGGCAGTTTGGTCAGACTTTCATGGGAAAGAAC
TTCAGAGTTTGA

Nucleotide
>ESEXPA-16

TGAGAACACTCCAATAGTCTCTTCTTCTTCTTCCTCTGCCTCCTTCTCCCAAAATAT
CTCTCTCTCTCATAATGGCAGTGTTGGCTTTGGTTTTATGTGTTCTTACAATTCTTG
CGGATTTAACAGCAATTTATGAAGCAAGAATCCCAGGAGTTTACAATGGAGGAG
GTTGGGAAAGTGCTCACGCTACTTTCTATGGTGGCTCTGATGCTTCTGGCACCATG
GGTGTGTTTTTCTCTCTCTCTTCTCTTCCACCAAAATTTTACATTTTTCTCATCCCTC
AATTTAAGTTTAAACCAAAAGTTTCCATCTTTTTGGTAACCCACATTGTCGAAATA
ACGGTTGCATCAAATGTTGGAATCTTGTAGCCAATTTGATAATTTTCGTGCTAATT



TTACTCCAAAGGTTCCAACTTTAGTACTAACCCAACATAAAGTTTCCATTTTGTGC
TCATCACTGCTAACTAACCTACCACATTGTCAAATTATCGGTTACATAAATTTCAA
AATCTTGTGATATTGTTATTACTGTTTTATTTACCACAAAGGTTTCAACTTTATGC
GAACACATTCTAAACTCAATTTTGCTCTGTTTTTGTTTGAACCAGGAGGTGCTTGT
GGTTACGGCAACTTGTACAGCCAAGGCTACGGTGTAAACACGGCGGCTCTAAGC
ACGGCTCTGTTCAACAACGGATTCAGTTGCGGCGCTTGTTTCGAGCTTAAATGCG
CGAGTGATCCCAAGTGGTGCCACTCAGGAAGCCCTTCCATCTTCATCACTGCCAC
CAATTTCTGTCCTCCGAACTTCGCTCAGCCCAGTGACAATGGCGGATGGTGCAAC
CCTCCTAGGCCTCACTTCGATCTCGCTATGCCTATGTTCCTCAAGATCGCCGAGTA
TCGCGCCGGAATTGTCCCCGTCTCTTTCCGCCGGTAAGAACTCACTATCATCACTG
AAAATAAATTTAGATAAAGACTTTGTTGATTTGCTTTTTAGATTGGTTGCTTGAAT
TTGGACAAATTAGGGTAAATTTTGGTAGAGTTAAAACTTTCGGGTGTTTAATGTT
ACATTTTAAAAGAATCCGGGTGCGGATGAGAAGTCTTACCCTGGATTCTGAACGG
CTGGGGTTAATGCTGCTCAAGTTAAAAGCTTAGGTTCTTAGACCTAAAGTTGTAG
AAACACTGGGGTTCGGTTGAAAAGTCTTGAGTCTGGATTCTAAACGGGTGGGTGC
TATGTCTACAATATTCAAAACTTTGGGATTTTTAACTTAACAATTTAGAAATATAG
TCTTTTATGTCTTGAAATCTGAAGGACTGCGGTAAATGATGTTAGAACTAAAAAG
CTTAGGGTATTAGAGTTAACATTTTAAAAGCTTTGCCACTTTGGGATTCGGTTGAA
AAGGCTTTACGTCTAAATTCGAATAGCTGAGGTTAATTCGGCATCATCAAAAGTT
GTGGTATTAAACTTAATAATCTAGAAATATAGGGCTGCGGTTAAAAAGTCTTATG
TTTTGATTCTTGGCGCGAGTCGTCGGTGCAGTATTTATGTCGGGTTTCGTATGCGG
CTATTTACCAAATCTTAAAGATCTTATTTTCCTGCAAAAAGACGAAACTGTCCTTG
CAACAATCCCTTTTTTACTTTTCAGTACAAATAATAAAAGTCGTGGGTAACAAAT
AATGAATGTGGGTTCTTATAGTCAACACGCGTTTTCTCCTACTTTTTGTTTGCTTTG
TTGGGATGTAACAATGACGAAACTACCCTTGTCTTGTTCTTATTAATTACTAGAGT
GCCATGCCGGAAAAGAGGAGGAATGAGGTTCACGATCAACGGTTTCCGTTACTTT
AACTTGGTTCTGGTCACAAACGTCGCCGGAGCTGGAAACATCGTGCGGCTGAGCG
TGAAAGGAACAAGAACTTCGTGGATGAGCATGAGCCGAAACTGGGGGCAAAACT
GGCAATCAAACTCTGTTTTGGTTGGTCAGTCACTTTCGTTTAGAGTCACAGGCAGT
GATCGTAGAACTTCCACGTCGTGGAACATTGCTCCGGCTCATTGGCAGTTTGGTC
AGACTTTCATGGGAAAGAACTTCAGAGTTTGAAATGGGCAATTTCGGAAAATCAG
CTATTGAAAAAACCATTTGATTAGTATTGTCTACGTATTATTACTAGTTTACTACT
CCAAGCCGAAGGCAATTAGTAATTGAGAATATATATTATTATTTTTCATGTTTCCA
AGACCACTAAAAATTCCAGTTTTCTACCTCTGATGGTTTTTTTGTAACGTGTTCGT
TGGGGAGTGTGAAAGTGGACAGTGGCTAAAATGGTTCATGGTGTTTTTTTTTAGC
GTGTTGGGTATTAAATGTTTAATGAGTTTCCTTTTGGGGTAAAATTAGAAGTTTGT
TGAAAGTAGAAGGAGCTAAAGTAGATGGAAAGAGTTCTGCTATTAGCTATTTCTT
GTTTGTAATGGTTCTTGTAGACCTCTATATTGTAATATATGAAAGTTTGGGTATGT
TATGGTTTAAGATATTTACTTTTTGTATAGTAAGACTGTAAGAGCATTTGCAACAT
GCCAAATTTTGGATACTAAATGGAAATAATGAGAATATGCACTTGATTGAT






