IDENTIFICATION
Species: Cicer arietinum
Locus: Ca_11127

Gene Model: Ca_11127
Description: CarEXLA-01
Family: Expansin Like Alpha

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Carietinum_v1 0
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02819

EXTERNAL RESOURCES
https://www.pulsedb.org/bio data/80
http://www.cicer.info/databases.php



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Carietinum_v1_0
https://www.genome.jp/entry/T02819
https://www.pulsedb.org/bio_data/80
http://www.cicer.info/databases.php
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Legend:

Exon — Intron

DOMAIN ARCHITECTURE
Query seq. w—-ﬂﬂdﬂ

Superfanilie PLNO30Z3

Llst of domain hits

Name Accession Description Interval E-value
|+] PLN03023 super family cl3. Expansin-like B1; Provisional 26-244 4.26e-73

SEQUENCES
Peptide
>CarEXLA-01

MAFFLFFFLFFLASSATACDRCVHQSKASYFSKVSALSSGACGYGSLALDFSGGQLAA
GVSSLFYDGAACGACFQVRCKNQGLCTKEGTRVVLTDLNHNNETDFVLSSRAFKAM
AQKGMSQQILKLGIVDIEYKRVPCVYKNQNLAFRVEESSKKPNYLAIKFLYQGGQTEI
VGVDVAQVGSSNWSFMSRNHGAVWDTSRVPEGALQFRLVVTAGYDGKWIWAQKV
LPADWKNGVIYNSDVQITDIAQEGCSSCDDGTWS*

CDS (coding sequence)
>CarEXLA-01

ATGGCTTTCTTTCTTTTCTTTTTCCTCTTCTTTCTTGCTTCATCAGCCACCGCTTGTG
ATCGTTGTGTGCACCAATCCAAGGCTTCCTATTTCTCCAAAGTTTCTGCTCTCTCA
TCTGGGGCATGTGGGTATGGTTCTTTAGCATTGGACTTTAGTGGTGGACAACTTGC
AGCTGGTGTTTCTTCACTTTTCTATGATGGAGCTGCTTGTGGTGCTTGCTTTCAGG
TAAGATGCAAGAACCAAGGTTTATGCACAAAAGAAGGTACAAGAGTGGTATTGA
CTGATCTTAATCACAATAATGAAACTGACTTTGTTCTAAGTAGTAGAGCCTTCAA
GGCAATGGCTCAAAAGGGTATGAGCCAACAAATTTTGAAGCTTGGCATTGTTGAT
ATTGAATATAAGAGAGTACCTTGTGTGTACAAAAATCAGAATTTGGCTTTTCGTG
TTGAAGAGTCAAGCAAAAAACCAAATTATTTAGCAATTAAATTTTTGTATCAAGG
AGGTCAAACGGAGATAGTAGGTGTTGATGTTGCTCAGGTTGGATCTTCAAATTGG
AGTTTCATGAGTAGGAATCATGGGGCAGTGTGGGACACAAGTAGGGTTCCAGAA
GGGGCATTGCAATTTCGGTTAGTGGTTACAGCAGGGTATGATGGAAAATGGATTT
GGGCACAAAAAGTTCTTCCAGCTGATTGGAAAAATGGGGTGATATATAATTCTGA
TGTTCAAATTACAGACATTGCACAAGAGGGTTGTTCATCATGCGATGATGGGACA
TGGTCATGA

Nucleotide
>CarEXLA-01

ATGGCTTTCTTTCTTTTCTTTTTCCTCTTCTTTCTTGCTTCATCAGCCACCGCTTGTG
ATCGTTGTGTGCACCAATCCAAGGCTTCCTATTTCTCCAAAGTTTCTGCTCTCTCA
TGTAATTAACAATTTTCATTTCATATAGAGTTCTTTTGTTAACAAATATTTTTTCAT
TGTTTAATTTTTATATTTATTTTTATGCAGCTGGGGCATGTGGGTATGGTTCTTTAG
CATTGGACTTTAGTGGTGGACAACTTGCAGCTGGTGTTTCTTCACTTTTCTATGAT




GGAGCTGCTTGTGGTGCTTGCTTTCAGGTTTGTACAAAATTCATCACATTCAACTT
TTTAAATTTGCAGTAGTTAATCAATTAATTAAATTTAAGTAGTTCTGAAAATTTTG
AATTTAAATTTAAATTTAAAATAATTATTTTCTGCACTTTACTTACCTCAAATTTC
GGATTATCAAAGTTCTTAACCTTTTGGTCTTAATCATTTGATTAAGACCGACACAA
AATAAATTAAATTGTAGAAAACTATGCCGACATTTAAAAATGACACTATGCAGCC
GCAATTACAAATGTAAAGAATGTATTTAATAAAGTCTTTGAAAAATTTATATAAT
TTTGTTTTAGTTGATGACATGAATATTTTATTTTCCTAAAATTAATGAACAATTTT
GATGCAGGTAAGATGCAAGAACCAAGGTTTATGCACAAAAGAAGGTACAAGAGT
GGTATTGACTGATCTTAATCACAATAATGAAACTGACTTTGTTCTAAGTAGTAGA
GCCTTCAAGGCAATGGCTCAAAAGGGTATGAGCCAACAAATTTTGAAGCTTGGCA
TTGTTGATATTGAATATAAGAGGTAACGCACTCTTACACCACTTTCTTTTAGCTTT
AACTATAAGTTGTTTTTAGCGTTTTTCTTTTGTTAGTGTAGCTTTTGTTTTTTTCCA
CATTCATGCTATGCCAGCTATTTTCGTGGGCCTCAGTGCCCACCTACCGTATAGTG
GCACCGGCCCACCTTTGAAAAAAGAACACCAAATGTGGACCAATTATGAATCCAT
AAGACAGTTATGTAACGCATTAATAATAGTAACGGCTCTAATATGTATCATACTG
ATGTAATTTGTAATGTATAAAAATATAGTGTCAGATATTTTATGTCTGTTCAAATG
TGCAATCATCATATGCGAAGCCATTATGTAATTAATTTATAATATAATAATGGATT
CCATTTAGAAATGGTGCACCAAATTCATATATGTTCATATAATTATCAATTATGTG
TTACTAACCACTTATTCACCCCCCACGTGGGTTTTAATGGTGCAGAGTACCTTGTG
TGTACAAAAATCAGAATTTGGCTTTTCGTGTTGAAGAGTCAAGCAAAAAACCAAA
TTATTTAGCAATTAAATTTTTGTATCAAGGAGGTCAAACGGAGATAGTAGGTGTT
GATGTTGCTCAGGTATATATGTGACATTATTTTTATTTTATTTTTTGTGAACAATGT
TACATTATATATGTCAAAACATATTAATTGAATTATAAAAAAAAAAAATATTGAC
AGTTGGTTTTTTGTGTTATTAATTACTACTTATAGGTTGGATCTTCAAATTGGAGT
TTCATGAGTAGGAATCATGGGGCAGTGTGGGACACAAGTAGGGTTCCAGAAGGG
GCATTGCAATTTCGGTTAGTGGTTACAGCAGGGTATGATGGAAAATGGATTTGGG
CACAAAAAGTTCTTCCAGCTGATTGGAAAAATGGGGTGATATATAATTCTGATGT
TCAAATTACAGACATTGCACAAGAGGGTTGTTCATCATGCGATGATGGGACATGG
TCATGA






