IDENTIFICATION

Species: Aquilegia coerulea
Locus: Aqcoe3G260400

Gene Model: Aqcoe3G260400.1.p
Description: AcEXLB-02
Family: Expansin Like Beta

3D structure:
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Superfanilies PLNG3023

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN03023 super family cl33621 Expansin-like B1; Provisional 9-248 1.09e-160
SEQUENCES

Peptide

>AcEXLB-02

MDCFMTSFVLFLMVLFPALCSSQDTFTCSRATFYGSPDCLGTPTGACGFGEFGRNVN
GGNVGAVAALFRNGAGCGACYQVRCTIPHLCTDDGVNLIVTDHGEGDHTDFILSPRG
YTKLARPNMAAELLAYGVVDIEYKRISCQYPGYNLMFKVHEHSKFPEYLAIIIITYQAG
QKDVTAVELWQADCKEWRGMRRAYGGVWDMPNPPKGALNLRFQVNGADGQQW
VEVNNAIPSDWKAGVAYDSATQLS*

CDS (coding sequence)
>AcEXLB-02

ATGGATTGCTTCATGACTTCCTTTGTTTTGTTTCTCATGGTGCTCTTCCCTGCACTG
TGTAGCTCTCAAGACACTTTTACTTGTTCAAGAGCAACTTTCTATGGTAGCCCAGA
TTGCTTAGGGACTCCAACTGGAGCATGTGGCTTTGGTGAATTTGGAAGAAATGTG
AATGGTGGGAATGTTGGAGCTGTTGCAGCCCTGTTCAGGAATGGTGCAGGCTGTG
GTGCATGCTATCAGGTTAGGTGCACCATACCTCATCTCTGCACTGATGACGGAGT
GAACCTCATTGTGACCGACCACGGTGAGGGTGACCACACAGACTTCATCCTTAGT
CCTCGTGGCTATACAAAATTGGCTCGTCCAAATATGGCTGCAGAACTGTTGGCAT
ACGGTGTAGTGGACATAGAATATAAACGGATTTCATGCCAGTACCCTGGGTACAA
CCTTATGTTCAAAGTACATGAACACAGTAAGTTTCCAGAATATTTGGCCATAATT
ATTATTTACCAAGCTGGCCAGAAGGATGTAACCGCAGTCGAATTGTGGCAGGCTG
ATTGTAAGGAATGGCGGGGCATGCGCAGAGCCTATGGCGGAGTCTGGGACATGC
CCAACCCTCCAAAGGGTGCCCTGAACTTGAGGTTCCAAGTGAATGGAGCAGATG
GGCAACAATGGGTAGAAGTGAACAACGCAATTCCTTCTGATTGGAAAGCAGGGG
TTGCTTATGACTCTGCCACTCAACTTTCTTAA

Nucleotide
>AcEXLB-02

TACAAACTAGTTCTCTCTCATTAGCAGAGACTGGGTTTTCTTTCAGTCTTGCAGTA
TTGAAGACTAAAGTCTTTTTAAGTGTTAGTTTTGAAATGGATTGCTTCATGACTTC
CTTTGTTTTGTTTCTCATGGTGCTCTTCCCTGCACTGTGTAGCTCTCAAGACACTTT
TACTTGTTCAAGAGCAACTTTCTATGGTAGCCCAGATTGCTTAGGGACTCCAAGT



ATGATCTCTTGCTCTCTCACTCTATCTCAATATATCCATGCATGCAGATATGCATA
TATGTATATGTGTGTGTAATATTTGGTAGTGTTACTGATATATATGTGTATGTGTG
TTCTTTATCTAATATTGCTATTAATAAAAATGCAACTGAATCAGCTGGAGCATGTG
GCTTTGGTGAATTTGGAAGAAATGTGAATGGTGGGAATGTTGGAGCTGTTGCAGC
CCTGTTCAGGAATGGTGCAGGCTGTGGTGCATGCTATCAGGTACTTCTACAGTTCT
ACTCTTAATAAGGTCATATTATTTTTTATAATAAATGAAGGGAATGAATGAATCA
TGCATCTCACCCTCTTCAACTGGAATACTGGAATTAGACTAGAGCTAGTCTGATG
TTTTGAGGTCATTTGTTAAAGAAAATAGAGTGAGAGGGTGATAAGCAGGTATAA
AGTGTTTAATAAAATACTATGAAGGTTACAGACTTACAGTAGTGATGTATGCCTA
ACTTTTTGTAGTGCATATCATGTCCCGTATCTCTTTATATGCTCATGAAGATGCTT
ACTGTAATTCTTTATTATTATGGATTAATCAGGTTAGGTGCACCATACCTCATCTC
TGCACTGATGACGGAGTGAACCTCATTGTGACCGACCACGGTGAGGGTGACCAC
ACAGACTTCATCCTTAGTCCTCGTGGCTATACAAAATTGGCTCGTCCAAATATGG
CTGCAGAACTGTTGGCATACGGTGTAGTGGACATAGAATATAAACGGTAACTAGT
AACCTTTTACAAACCAAATATATATACATCATAAGATATTAAGATAATCACAAAT
TAATAAAGCTGATTATATAACCTTTTCTGCTTCACTTATGTAGGATTTCATGCCAG
TACCCTGGGTACAACCTTATGTTCAAAGTACATGAACACAGTAAGTTTCCAGAAT
ATTTGGCCATAATTATTATTTACCAAGCTGGCCAGAAGGATGTAACCGCAGTCGA
ATTGTGGCAGGTATGAAGATTGAGAAAATTATACATAAGATAGACTTGGATGGA
AGAATATAAAATAAACTATATTTCATGTGATTCTGTTGCAGGCTGATTGTAAGGA
ATGGCGGGGCATGCGCAGAGCCTATGGCGGAGTCTGGGACATGCCCAACCCTCC
AAAGGGTGCCCTGAACTTGAGGTTCCAAGTGAATGGAGCAGATGGGCAACAATG
GGTAGAAGTGAACAACGCAATTCCTTCTGATTGGAAAGCAGGGGTTGCTTATGAC
TCTGCCACTCAACTTTCTTAATTCTCATCATTCCAAGCTCACAGTAGCTAGTCCTA
GTAATCAATCAGTTCTTATATGTTTGTGTGCTATATGTTGTAGCTTCTTCTCAATA
AAGTTATGGATTATGTAGTTTATGTAATTAGTGAAATATTAAAAATAAAGCTTCA
TAGTTGCATTAAGGCTTTTGTATAC



