IDENTIFICATION

Species: Aquilegia coerulea
Locus: Aqcoe2G000400

Gene Model: Aqcoe2G000400.1.p
Description: AcEXPA-05
Family: Alpha Expansin

3D structure:
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Superfanilies PLNOOOS0
-+ Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN00050 super family cl31535 expansin A; Provisional 59-204 4.18e-133
SEQUENCES
Peptide
>AcEXPA-05

MRWYSRFGPLGDVWEIGTCFVLGVGLDLLNLRRDNFQIVERTYGRSYARTFRSSPFR
NVLVLLTIFETAYGYGGGWSSAHATFYGGGDASGKMGGACGYGNLYSQGYGTNTA
ALSTALFKNGLSCGACYEVKCVNDPRWIHYSDCNKFLPTQHALPNNAGGWCNTPQQ
HFDLSQPVYQNIAHYKAGIVPVQYRRVACRKIGGIRFTINGHSYFNLVLITNVGGAGD
VVAVSVKASNIGWQAMSRNWGQNWQSNSYLNSQSLSFKVTTSDGRSVISNNVAPSN
WGFGQTFNGRQF*

CDS (coding sequence)
>AcEXPA-05

ATGAGGTGGTACAGCCGTTTTGGTCCTTTAGGAGATGTGTGGGAGATTGGGACTT
GTTTTGTTCTTGGTGTCGGCTTAGATTTATTGAATCTTCGCCGAGACAATTTCCAG
ATAGTAGAACGTACGTACGGACGTTCGTATGCACGTACGTTCAGAAGTAGTCCGT
TCAGGAACGTACTAGTTCTTCTTACCATTTTCGAAACTGCTTATGGATATGGTGGT
GGATGGTCTAGTGCCCACGCCACTTTCTATGGAGGAGGTGATGCTTCTGGTAAAA
TGGGAGGTGCATGTGGGTATGGAAATCTCTACAGCCAGGGTTACGGGACTAATAC
TGCCGCATTGAGTACTGCTCTTTTCAAAAATGGGTTGAGCTGTGGGGCTTGTTATG
AGGTCAAGTGTGTCAACGACCCAAGATGGATCCATTATAGTGACTGCAACAAATT
TCTGCCCACCCAACATGCTCTGCCAAATAATGCAGGAGGATGGTGTAATACTCCT
CAACAGCACTTTGATCTCTCTCAGCCTGTTTACCAAAACATAGCTCATTACAAAG
CAGGAATAGTCCCTGTTCAGTACAGAAGGGTTGCTTGCAGAAAGATTGGTGGTAT
CAGATTCACCATCAATGGCCACTCTTACTTCAACCTTGTCCTCATTACCAATGTTG
GCGGGGCAGGAGATGTAGTGGCTGTCTCAGTCAAAGCCTCTAATATTGGATGGCA
AGCCATGTCAAGAAACTGGGGTCAGAATTGGCAGAGCAACAGCTACCTCAACAG
TCAATCCCTCTCTTTCAAGGTCACCACAAGTGATGGACGCTCAGTGATCTCCAAC
AATGTTGCTCCTTCCAACTGGGGATTTGGCCAGACTTTTAATGGTCGACAGTTCTA
A

Nucleotide



>AcEXPA-05

ATGAGGTGGTACAGCCGTTTTGGTCCTTTAGGAGATGTGTGGGAGATTGGGACTT
GTTTTGTTCTTGGTGTCGGCTTAGATTTATTGAATCTTCGCCGAGGTGGAGAATTG
TTGGTTTTTTTTTTTTGGATGTAGAGAGGGGAGGAAAGTTTTTGGTTCAGGAATGT
ACGTACGTAGTTAGGGCGTATGTACGTCCTGCATCACAGACAATTTCCAGATAGT
AGAACGTACGTACGGACGTTCGTATGCACGTACGTTCAGAAGTAGTCCGTTCAGG
AACGTACGTACGTAGTTAGGGCATACGTACGTCCTGCATCACAGACTACTCTCAG
ACGGTAGGACGTACGTATGGACGTTCATATGCACGTACTTTCTCATTGCTTTTTGA
AATATGGGCCCATGTTTAAGCCCATTTCGTGTTCTATTGTAAGGCTATGTTATAAA
GCCAATTAGAAGAGAAAAAAAACCCTAAGCTAGATGAGAGAGAGATTGTGAGAA
GTCATTAGAGAGTTTGAGAACTTTTGTGAGGAAGAAGACTTCGGTTTCTTCGTGA
GGGCTTGTACAATTGTCTCTATAAGAAAAGCATCATCCTTTCTCCCCGTGGACGTA
GGTATATTGCCGAACCACGTATATCTTGTGTCTTGTGTGGTTGCTTGTTTGATTTT
ATCGTTTTATTTTATTTCATACACTAGTTCAATCATCGTTAGTTGTGTATTCAGTTT
CCGCTGCGCACAACAAAGATCATTGTCTATGTCAAGAAAAGTGGCTGATTAACTT
AATTGTTTAATAAGTCGATCTGAGACATATATACTTACCGTACCCCACTTATCAGT
AACATCATCTTTCTTACTGATCATTACAGCCATTTTCCTTCCTAAGAAAATATTCA
ATTTGGTAATCAGAGCTCCTTCATAATTTCTCTGGAAGTCTTCAGGTTGCCAAGTG
TGCATGTTGTGCCCTATTTGCTGTGCCCTCTTTGCAGATTTTTTTTTTTTTTTGGTTG
ATTACTTGATTCACACTTCGGTTCGGACATTGGTATATATTGTTCTGGCCAAATTT
TTAATTTCTAATCTCATATACTGTTTTAATGAACTCTCAACTGTCATTTTATATGGA
GATTGGTGTATTCTTGTAATCGTGATTATCATTATATATTGATATCTAATAACATT
ATTAAAGTGTGATTACTTAAAAAAAAACTAGCTACAAGCCTACCATGTTGAACAG
TTTAGTTTCAGTTGGTAGTTGTTACTGTTTCATTTGACTTATTCTGGCTTGACATTC
TTTTATCTTTCCCTTCTCGTCCACCTCAGTTCGATCAAATTAACATCTATAATAAAT
ACACCTCTCACTTCTTCACATCTTCCTCACAATCTCTGATATCCTCTGGCAGCTTG
GGTATTCGATCGATCACTTTCTAATTCAATTATCTTCTTTCCAGTAAGCCAGGCCA
ATCCTCTTTTCGATCTCTTAATCTTAGTTTACACTTTACAGATTGTATTCTGCTCAA
AACCACTTGAAACTGCAAATAAAAGATTATATTATATTCGTCTCTAATCTGTTGCA
GGGAAATGGATTTCCTTGGTCTTTCTTTCTTAGTAGTTCTTCTTACCATTTTCGAAA
CTGCTTATGGATATGGTGGTGGATGGTCTAGTGCCCACGCCACTTTCTATGGAGG
AGGTGATGCTTCTGGTAAAATGGGTAAGAAGAAAGGCTACCATTAATTAGTAATA
CTACATCAATATGAAATCACTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTAAACTTTGGTATGTTA
ATTGTACTCCACTCCAGGAGGTGCATGTGGGTATGGAAATCTCTACAGCCAGGGT
TACGGGACTAATACTGCCGCATTGAGTACTGCTCTTTTCAAAAATGGGTTGAGCT
GTGGGGCTTGTTATGAGGTCAAGTGTGTCAACGACCCAAGATGGTGTTTGCCAGG
ATCCATTATAGTGACTGCAACAAATTTCTGCCCACCCAACATGCTCTGCCAAATA
ATGCAGGAGGATGGTGTAATACTCCTCAACAGCACTTTGATCTCTCTCAGCCTGTT
TACCAAAACATAGCTCATTACAAAGCAGGAATAGTCCCTGTTCAGTACAGAAGGT
AAGAGATGGCCGGATGATTTTCAAGACGTACAAGAATTTGTTTTTATTATATTTCT
CAACCAAATCCACAATTAATAATTCAGTCATTCATCTTGGTTCTCATCAGGGTTGC
TTGCAGAAAGATTGGTGGTATCAGATTCACCATCAATGGCCACTCTTACTTCAAC
CTTGTCCTCATTACCAATGTTGGCGGGGCAGGAGATGTAGTGGCTGTCTCAGTCA
AAGCCTCTAATATTGGATGGCAAGCCATGTCAAGAAACTGGGGTCAGAATTGGC
AGAGCAACAGCTACCTCAACAGTCAATCCCTCTCTTTCAAGGTCACCACAAGTGA




TGGACGCTCAGTGATCTCCAACAATGTTGCTCCTTCCAACTGGGGATTTGGCCAG
ACTTTTAATGGTCGACAGTTCTAA



