IDENTIFICATION

Species: Ricinus communis
Locus: 29813.m001510

Gene Model: 29813.m001510
Description: RCEXPA-08
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Rcommunis_v0_1
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T01087

EXTERNAL RESOURCES
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https://www.genome.jp/entry/T01087

GENE STRUCTURE
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Legend:
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Query seq,
Superfanilies PLNOOOS0

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family ci31535 expansin A; Provisional 1-248 378e-144
SEQUENCES

Peptide

>RcEXPA-08

MAPLVFFLVGFLAMVSSVNCYGGGGWINAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQ
GYGTNTAALSTALFNSGLSCGSCYEIRCVNDPKWCLPGSIVVTATNFCPPNNALPNNA
GGWCNPPQQHFDLSQPVFQHIAQYRAGIVPVAYRRVPCRRRGGIRFTINGHSYFNLVL
ITNVGGAGDVHAVAIKGSRTGWQAMSRNWGQNWQSNTYLNGQSLSFKVTTSDGRS
VVSYNVAPVSWSFGQTFSGAQFR

CDS (coding sequence)
>RcEXPA-08

ATGGCTCCTCTTGTGTTTTTCTTGGTGGGTTTTCTTGCAATGGTGTCATCTGTCAAT
TGTTATGGTGGTGGTGGTTGGATAAATGCTCATGCAACTTTCTACGGAGGTGGCG
ATGCTTCTGGCACAATGGGTGGAGCATGTGGTTATGGTAACCTGTATAGCCAAGG
GTATGGAACAAACACTGCAGCTTTGAGCACAGCTCTGTTCAACAGTGGGCTGAGT
TGTGGATCTTGCTATGAGATTAGGTGTGTTAATGACCCAAAATGGTGTCTGCCTG
GCTCCATTGTGGTCACAGCCACCAATTTCTGCCCCCCAAATAATGCCTTACCTAAC
AATGCAGGGGGCTGGTGTAACCCTCCTCAGCAACACTTTGACCTCTCTCAACCTG
TTTTCCAGCACATTGCTCAATACAGAGCTGGAATTGTTCCTGTTGCCTACAGAAG
GGTACCCTGCAGAAGAAGGGGAGGAATAAGGTTCACAATCAACGGTCATTCCTA
CTTCAACCTAGTCTTAATCACCAACGTAGGTGGTGCTGGTGATGTACATGCAGTA
GCAATCAAAGGGTCAAGAACTGGTTGGCAAGCAATGTCAAGGAACTGGGGCCAA
AACTGGCAGAGCAACACTTATCTCAATGGACAAAGCCTTTCATTTAAGGTCACTA
CTAGCGATGGGCGTAGTGTGGTCTCCTATAACGTTGCTCCTGTTAGTTGGTCCTTC
GGCCAGACTTTCTCTGGTGCCCAATTCCGCTAG

Nucleotide
>RcEXPA-08

CATTTTCTCTATCTACAGCTCTGTTTCTCTCCAAGTTCCAATCGTCAAGTAATCATC
TTGTCTCTTTCTTTCTAATCTTTAAAAGTATGCCCATTAAAAGAAATGAAAAAAAG
AATATATATTGTCCACAAATGTGCTACTAATGGATGAGATTAAGAGAAATGTGCT
AATGAAATGGTTCACTCTGTTTGCAGGAAAATGGCTCCTCTTGTGTTTTTCTTGGT
GGGTTTTCTTGCAATGGTGTCATCTGTCAATTGTTATGGTGGTGGTGGTTGGATAA
ATGCTCATGCAACTTTCTACGGAGGTGGCGATGCTTCTGGCACAATGGGTATGAA
CATTTGGCAAAAATGAAGAAGCTTTTTCAAATTTTATACCTAGTATAGGATTATCC
ATTTGACAAAGGTCTGTCGATTTTGATTTGCGTGCAGGTGGAGCATGTGGTTATG



GTAACCTGTATAGCCAAGGGTATGGAACAAACACTGCAGCTTTGAGCACAGCTCT
GTTCAACAGTGGGCTGAGTTGTGGATCTTGCTATGAGATTAGGTGTGTTAATGAC
CCAAAATGGTGTCTGCCTGGCTCCATTGTGGTCACAGCCACCAATTTCTGCCCCCC
AAATAATGCCTTACCTAACAATGCAGGGGGCTGGTGTAACCCTCCTCAGCAACAC
TTTGACCTCTCTCAACCTGTTTTCCAGCACATTGCTCAATACAGAGCTGGAATTGT
TCCTGTTGCCTACAGAAGGTACTGATATATGTTATTCCCTCCCTTTTGCCTTTTTTT
GACCTTAAGATTAGTTTCTCTTTTGTTAGTTGGGTCTTAGTGAGTAAATTATAATT
AATTGGTTTGTGGCTTTCTTTTTCCTGTAGGGTACCCTGCAGAAGAAGGGGAGGA
ATAAGGTTCACAATCAACGGTCATTCCTACTTCAACCTAGTCTTAATCACCAACGT
AGGTGGTGCTGGTGATGTACATGCAGTAGCAATCAAAGGGTCAAGAACTGGTTG
GCAAGCAATGTCAAGGAACTGGGGCCAAAACTGGCAGAGCAACACTTATCTCAA
TGGACAAAGCCTTTCATTTAAGGTCACTACTAGCGATGGGCGTAGTGTGGTCTCC
TATAACGTTGCTCCTGTTAGTTGGTCCTTCGGCCAGACTTTCTCTGGTGCCCAATT
CCGCTAGGGTCCCTTTCCAAACTGCCTATCCAATCATGTCCTTCAAATTAAAGGCA
TCAGTTAGTAATTTAGGGCTTTTACGTAATATAAGATATATATACTTGGAGGTATC
AAAAGTAGTATTTAGTGTGACTTAAGTATACTAGGGTATCTATACTTTGGTGTCTG
AAAAGATGGTGAGTCGGTCAAAATGAGCATAGGGCTTATTTTAAAATTGCCCCCG
TTCTCATTTTGAAGTAATTGTGTCACTTTTACGAGACCTTTTTTTATTAGTATTTTG
ATGGGTCTTTTCATTTTCCTTCTGCCTGTTACGAGAAAAGGCAGAAGATGGCTGA
GGTGGACTCTTACCACCCGCCACTACCAGCAGCTGAAAAGTTGCTTCCTTCTTTTT
CTTTTTTGTTTTTTTCCCCCTTTCCTTAATGGGTTTTCCGGAGCATTTTTTTAGCTTT
CTATTAAGGTCATTGTAATCAACTTTGGGTGATTAATTATTATGCCCTCAGTTGTT
ATGATTGAAGTTTGAACTATATATGATTAAATTGTAAATCTCCAATTTCTAATAGT
AATGCAAGTAAAAAATGGT




