IDENTIFICATION

Species: Sesamum indicum
Locus: XP_011073047

Gene Model: XP_011073047.1
Description: SinEXPA-04
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
NCBI: https://www.nchi.nlm.nih.gov/genome/?term=Sesamum+indicum%5Borgn%5D
KEGG: https://www.genome.jp/entry/qn: T04135

EXTERNAL RESOURCES



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/?term=Sesamum+indicum%5Borgn%5D
https://www.genome.jp/entry/gn:T04135

GENE STRUCTURE

SinEXPA-04
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Query seq.
Superfanilies PLNOOOS0

SEQUENCES
Peptide
>SinEXPA-04

MGFLHGFMVCFSVVFAVVDIGYVVAGWDRAHATFYGNIKGDETMQGACGYGNLFE
QGYGLTTTALSTALFNNGAACGACFELMCTKAPQWCIRGKIRVTATNFCPPDYTKTQ
DIWCNPPQKHFDLSLPMFLKIAKYKAGIVPVVYRRVMCGKKGGIKFEMKGNPYWML
VLVYNVGGVGDVVSVRVKGSNSNWVQMARNWGQNWQTWERLQGQSLSFEVKTS
DGETVKAYNVAPKNWQFGKTYEGKNFH

CDS (coding sequence)
>SIinEXPA-04

CGTAGGTGTGTGGGATCATGGGTTTCTTACATGGGTTTATGGTTTGCTTTTCAGTT
GTTTTTGCAGTGGTGGATATTGGTTATGTGGTTGCTGGATGGGATCGTGCTCATGC
TACGTTCTATGGGAATATAAAAGGCGATGAAACCATGCAGGGAGCTTGTGGATAT
GGGAACTTATTTGAGCAAGGATACGGCCTCACAACGACTGCTCTAAGCACCGCAC
TGTTCAACAATGGTGCGGCCTGTGGAGCTTGTTTCGAGCTAATGTGCACAAAAGC
CCCACAATGGTGCATCCGAGGGAAAATTCGTGTGACGGCCACGAATTTTTGCCCT
CCCGACTACACAAAAACTCAGGATATTTGGTGTAACCCGCCTCAAAAACACTTTG
ACCTATCGTTGCCAATGTTCCTTAAAATTGCGAAATACAAGGCTGGGATAGTCCC
TGTCGTGTATAGGCGAGTCATGTGTGGCAAGAAGGGTGGGATCAAGTTTGAGATG
AAGGGGAATCCGTATTGGATGCTTGTTCTTGTGTACAACGTTGGAGGAGTTGGCG
ACGTTGTATCGGTTAGAGTTAAGGGTTCTAACTCGAATTGGGTTCAGATGGCCCG
CAATTGGGGCCAAAATTGGCAGACTTGGGAAAGACTGCAGGGACAAAGCCTGTC
GTTTGAAGTGAAAACTAGTGATGGTGAGACGGTCAAGGCTTATAATGTGGCCCCA
AAGAATTGGCAATTTGGAAAAACTTATGAAGGGAAGAATTTTCATTAG

Nucleotide
>SinEXPA-04

GTTAATATTCAGCCTAATACACTTTTGTCCCATTAGTTACAGGACTCTCATTAGTG
ATTCCATGATTTCAAATAAAATCACTTTTAGCCTATTCATCAAATTTTGTTATTAC
TTGAACTCAAGAGCATGCGGGTATTAACTCTCGATTTTTTGGATAACAGTCATGC
ACGTGCATTTTTCGTCAAAAATACTAACAAAATTTGATGAGAATTTCGTAACTAA
TGGAACGAAAAATGCATTAATAGAATATGAGATGAAAAATGGTATCTCCCCAAT
GTATGTACTACATATACATATTAAAATAGAACGACAAAAAAATATGATAAAAAA



TCCACATACCACATTCCGAGAAACTAACCCTATCCCAAAACTTGCATTCATCCAA
ACACAAAAATACCCATTAATGAGCTTGTAACAATTTATTGAGATATTGAGAATAA
TAAATGACCAATTACACTATACATTTTACTTGTCTACTCGATCTCCTAACGAATCT
CAATCTAATGAAAATTCTTCCCTTCATAAGTTTTTCCAAATTGCCAATTCTTTGGG
GCCACATTATAAGCCTTGACCGTCTCACCATCACTAGTTTTCACTTCAAACGACAG
GCTTTGTCCCTGCAGTCTTTCCCAAGTCTGCCAATTTTGGCCCCAATTGCGGGCCA
TCTGAACCCAATTCGAGTTAGAACCCTTAACTCTAACCGATACAACGTCGCCAAC
TCCTCCAACGTTGTACACAAGAACAAGCATCCAATACGGATTCCCCTTCATCTCA
AACTTGATCCCACCCTTCTTGCCACACATGACTCGCCTATACACGACAGGGACTA
TCCCAGCCTTGTATTTCGCAATTTTAAGGAACATTGGCAACGATAGGTCAAAGTG
TTTTTGAGGCGGGTTACACCAAATATCCTGAGTTTTTGTGTAGTCGGGAGGGCAA
AAATTCGTGGCCGTCACACGAATTTTCCCTCGGATGCACCATTGTGGGGCTTTTGT
GCACATTAGCTCGAAACAAGCTCCACAGGCCGCACCATTGTTGAACAGTGCGGTG
CTTAGAGCAGTCGTTGTGAGGCCGTATCCTTGCTCAAATAAGTTCCCATATCCAC
AAGCTCCCTCTGCAACAAATTCAAGTAGATTCATTTTAGCATTGATAACTAATTTT
ATAAAAAACAAAGTTGAAGATAAAGACAAGTACGATAATCAAGAACATACGGAT
ATTTTTTGGCAATGATGCGTGCATTTTATTGACTATGCAAAAGAATTGGCAAGTCT
AATGATTTTTGAAATACGATCCACCAAATATTTATATCAAAATAAAAAATGAAAA
AAAATACATTTTTCATTCTATAACTATAATGGGGAAGTATTTTTTGATTCATTTAG
ATTTTAATTTTATAATTGAGGACAATAATTTAAAAAAAGTAGCATTTTTTTTTAAC
AAATTTATGCCAAAAAGTATCAAAAAACATAAGGGGTTGTCATGTGTCAAGCTGC
ATGTGCCTTTTCAAAATTGAACCAAATGTTCAATATTTTGGTTAAGTTACTGTTCT
CAATTATAAAATTAAAATTAAACGTTTCACCCCATTATAATTATAGAACAAAAAA
TGCATAATATATTCTAAAGATTATCATAGCACGCCAGATTGAAAAGATTAAACGG
ACTTGATCGATCGACACAGGTTCAAATTTAGATTTCCCTTATAGTAAGGAATTAA
GTAAACACTCCTTACATAATTTCATACCCATATTTGTATCAATCACAATAGTTCAG
ATTAATAAACAGGACTCTCTATAAAAAAAAAAAAAACGACCGGCAATTTTTGATT
CATTTCGATTTTAATTTTATAATGGGCGGCAATAACTTTAAAAAAAATAGTATTTT
CAATTCAATTTCAATTGAAAATTGTCAATTTCACCAGCAAAATCAGGGTTTGTCA
CATGCGAAGCACGTAATTTTTTTGTTCCGATAGAAATTGGACCAAATATACTATTT
TTTTCGTTAAATTATTTTTCAATACGAACAACATGAAAAATATCAATCAAGAAAA
CGAAAAAAATTCAAAGGGAATAAATTTAAGAAAAAAAAACTCACGCATGGTTTC
ATCGCCTTTTATATTCCCATAGAACGTAGCATGAGCACGATCCCATCCAGCAACC
ACATAACCAATATCCACCACTGCAAAAACAACTGAAAAGCAAACCATAAACCCA
TGTAAGAAACCCATGATCCCACACACCTACGTATAATTCTCCAAAAATTTTCAGA
CACAAATACATATTCTTGAAAACGTTAATTTATAGTATTGCACAAAGTGGTAGGT
GGGCAGAAATCGTCTGTTACTTGTAATAGTAAAGTGAAATGGTGAAATGTGATAT
GGAGTGAAAGGAGGGGAGATTTGGTGGGAGTAAGTGCTGACTGCTGACTGTAAT
AGAATTCAATACATTTCTAATTAGGCATACAGAAGATCCCATTGGTTGTGTTACTT
TCCAAAAGCTCTGTGAGGGGGAATGTGTTTCTTCCCTTTCACAAAAACAAGAGTA
TCTTTCTTTGGTTGGAAAAGAATTGATTTTTGTGGTCTATGTGGAGAAGTGTATTT
ACAGTATGTACAAATATTGTTGAATTTGGAACCAAATTGATTGTAATTAGTTGAA
AAGATTGAAAAGAATTGAGTGAGATTTGAAGAACACATTTTAGGGTTGGATTTTG
TGGTGTAGGATTGGGAGATTGGTCAATATGGCGAA




