
IDENTIFICATION 

Species: Phaseolus vulgaris 

Locus: Phvul.010G070900 

Gene Model: Phvul.010G070900.1.p 

Description: PvEXPB-03 

Family: Beta Expansin  

3D structure: 

 
GENOME DATABASES 

Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Pvulgaris_v2_1  
KEGG: https://www.genome.jp/entry/gn:T03093  

EXTERNAL RESOURCES 

https://www.pulsedb.org/organism/636  

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Pvulgaris_v2_1
https://www.genome.jp/entry/gn:T03093
https://www.pulsedb.org/organism/636


GENE STRUCTURE 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>PvEXPB-03 

MQGLSYISFVAILCSLFLIPSHGNKTNNAAWQKGGATWYGDPEGAGSDGGACGFTD

TVSKPPLSKMIVAGGSTHFKNGIGCGACFEVKCSEHKDCSGKVVKVMVTDLCPGGF

AGGIHLDLSGTAFGALAKPGKAQQLRNAGELKILYKRVACSFGKSIHFTVDAGSNPY

YFATAIEYHNADGNLVQIELKQANTNKWIPMKHSWGAKWALDLGSKLQPPFSLKLT

QDGKIKKKSIVAHNVIPIQWKPGHVYRSVNNF* 

CDS (coding sequence) 

>PvEXPB-03 

ATGCAAGGTCTTAGTTACATCTCGTTTGTTGCAATACTTTGTTCCCTGTTCCTAATC

CCTAGCCATGGTAACAAAACTAATAATGCTGCATGGCAAAAAGGAGGAGCTACA

TGGTACGGAGACCCAGAGGGTGCTGGATCTGATGGGGGTGCTTGTGGATTTACTG

ACACTGTGAGCAAACCTCCACTCTCTAAAATGATCGTTGCTGGAGGTTCTACTCA

TTTTAAAAATGGAATAGGATGTGGAGCTTGTTTTGAGGTGAAATGCTCAGAACAC

AAAGATTGTTCAGGAAAAGTAGTGAAAGTGATGGTCACTGATTTATGCCCTGGCG

GTTTCGCAGGAGGAATCCATCTTGATCTGAGTGGCACTGCATTTGGTGCCTTGGC

AAAGCCAGGCAAAGCACAACAACTTCGTAATGCTGGAGAACTTAAAATTCTCTAC

AAAAGGGTTGCATGCTCCTTTGGGAAATCTATTCACTTTACTGTCGACGCTGGATC

CAACCCATACTATTTTGCAACTGCAATAGAATATCATAATGCGGATGGTAACCTT

GTGCAGATTGAGCTGAAGCAAGCTAATACTAACAAATGGATTCCAATGAAACATT

CATGGGGTGCAAAGTGGGCTTTGGATTTAGGTTCAAAGTTGCAACCACCATTCTC

CCTTAAGCTCACTCAAGATGGCAAGATCAAAAAGAAAAGCATTGTGGCTCATAAT

GTAATTCCAATTCAGTGGAAACCTGGTCATGTTTATCGATCTGTTAATAACTTTTA

A 

Nucleotide 

>PvEXPB-03 

ATCCCAATATCTGTTATTTAGAAATCGCATCATGCAAGGTCTTAGTTACATCTCGT

TTGTTGCAATACTTTGTTCCCTGTTCCTAATCCCTAGCCATGGTAACAAAACTAAT

AATGCTGCATGGCAAAAAGGAGGAGCTACATGGTACGGAGACCCAGAGGGTGCT



GGATCTGATGGTGAGTATTAATGAGCATGTTCATATTAAATTAACTCAAAAGTGT

TAATATTCAACATTTTTTACGTATTGAACGTATTTAAATGTCATGCAAGAATAGAT

AATCTTTGTAAAACATTATTTTCCAATGTTACAATATCACACCTTTATGGAGTTTA

AGTTTTTAACCATCATGAGTTGAAAAATCTGCATTTTATTTCATTGTTAGGTGCTG

ATTTGAGTGGATGTATGATTTTAAATCTGTTTTTTTAAGATTATACAGGAATTATA

ATTTTTTTTCCGTATAATATTAAAATATACTTGAAATCTTTCATATTTATGGTTCAT

ATTGGCTCCATATGCATGATTGATTGATGTGCATATAAAAAAATAGAAAATGAGA

GAATGTTTTATCTTAATAAAAATAGTGGAGTAATTTTTATTAAACATATTTTCAAT

TAATATTAAGATGTGCGTAATACGAATTTTTTAAAATTAAACGTATTAAAATTATT

TATATTTAATCTGAATAGATATACAAGAAAGTGAAATTAGGATAAAAAAATTCTC

CTAAAATCAAACTTACTTATTTAAATAGATATTAAATAAATAATGAATGCATAAT

CTTAAAAATGTTAAACTAAAATAAAATATTAAATTAATGTATAATTAAAAACATA

AGTTTAACATTAAAAAATTAATAATTAATCTTTATAAAAAAATATAAATTTTAAA

TTACAGTATACTAATATTTTTTTAAATATTTTGTAGATGTATAAAAAAATCTATAA

AAATATAAATTTAAAATTAAAATTCAATCGAGTCTAAAAAAAATTTATAAAAAAA

TCCAAATTATTTTATAAAAATATGGATATGTGATCCAAATAAATTTAGTTTGGATT

TGGATCATCACCACCCTTAATATAAATAGGTTAAGATTTGTATATGGGTTTATCAT

CCACAAGTGATCCATTTAATTTATTATTTATTATTGATAAAAATAAAATCATGAGT

TCAAACATTCTTGTCTTTTCTTCTGATTTTGTGCAGGGGGTGCTTGTGGATTTACTG

ACACTGTGAGCAAACCTCCACTCTCTAAAATGATCGTTGCTGGAGGTTCTACTCA

TTTTAAAAATGGAATAGGATGTGGAGCTTGTTTTGAGGTACATGCAACTTGTTGG

TTTTTTTTAATCAGCAAGTGAAAAATAATAGATATGAATCACTCCCATAACCCTTA

TACGTGAATATAACACAACAATATTTAGGGAACTCCTTCCAAATAATCTAATCCT

TTCAAAATTATAAACAACAAACAATTTAATCAAAAGAAAAAACCTTACAAAAGC

TCACTTAATTGAAAACATACCAACCACATGAACAAAGCTCCACTCAGAATAAATA

AAGCAAACTCCGAATGATCCATCAATGCACCTTTAAAAATATATTCAAACTTTTTT

TCAATTTCTTGTGTAGTTTATAAGTTTAAAGGTATATAAAAAGACTCTCTTAGATA

CAATATTTGTTTATTAGATTGTGTGCTTTTCTATTTTACTAGTTTAAAACTGTGATT

CAAACATATATATATACTTCAACTTTCAGGTGAAATGCTCAGAACACAAAGATTG

TTCAGGAAAAGTAGTGAAAGTGATGGTCACTGATTTATGCCCTGGCGGTTTCGCA

GGAGGAATCCATCTTGATCTGAGTGGCACTGCATTTGGTGCCTTGGCAAAGCCAG

GCAAAGCACAACAACTTCGTAATGCTGGAGAACTTAAAATTCTCTACAAAAGGTG

TAACTCTTTTTATACATTTGGTTCCATCATATATAAACTTACTAGTTTAATAACTTG

GTAATTTTTGTGAGAGTATTTTGGTAACACTAATTTGAAATACCCTTTTGGGTTTG

TAGGGTTGCATGCTCCTTTGGGAAATCTATTCACTTTACTGTCGACGCTGGATCCA

ACCCATACTATTTTGCAACTGCAATAGAATATCATAATGCGGATGGTAACCTTGT

GCAGATTGAGCTGAAGCAAGCTAATACTAACAAATGGATTCCAATGAAACATTC

ATGGGGTGCAAAGTGGGCTTTGGATTTAGGTTCAAAGTTGCAACCACCATTCTCC

CTTAAGCTCACTCAAGATGGCAAGATCAAAAAGAAAAGCATTGTGGCTCATAAT

GTAATTCCAATTCAGTGGAAACCTGGTCATGTTTATCGATCTGTTAATAACTTTTA

AACTCTACCTCTTTCAGAATCTCACATGAATAATCAAACCACAACTGCCACCATA

TATAAATAAATTTAGTGTTCATATAAGAAATTCATATACAGATAGAATAATACAA

AGTTGTACAGCA 




