IDENTIFICATION

Species: Amaranthus hypochondriacus
Locus: AH002338

Gene Model: AH002338-RA
Description: AhyEXLA-04

Family: Expansin Like Alpha

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Ahypochondriacus_v2_ 1

EXTERNAL RESOURCES
https://www.nchi.nlm.nih.gov/genome/?term=amaranthus+hypochondriacus



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Ahypochondriacus_v2_1
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/?term=amaranthus+hypochondriacus
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List of domain hits A
Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN03023 super family 33621 Expansin-like B1; Provisional 19-243  1.45e-59
SEQUENCES

Peptide

>AhyEXLA-04

MALFLCLLFLLFSSASAACNQCVLAKAAFFASDKALIGGACGYGPLALNFYAGHVAA
ALPPIFQNGVGCGACYQIRCKNTAVCNKAGTTIVVTDIHTDKTNTTDFVLSSRAFRA
MALPGKDTQVLQLGITEVEYKRVPCVYKGQNLAFRVEEFSHPPNY LAIKILYQGGQT
TISGAEVGKPSNWIPMSRNY GAVWDTSKAPTGNLMFRFIIKAGVKNQYFVTNPVLPA
NWKPGVIYNSKVQITNVALDGCTPCKPW*

CDS (coding sequence)
>AhyEXLA-04

ATGGCTCTTTTTCTCTGCCTCCTTTTTCTTTTGTTCTCCTCTGCCTCAGCTGCTTGCA
ACCAATGTGTCTTAGCTAAAGCTGCTTTCTTTGCTAGTGATAAAGCTCTCATCGGT
GGAGCTTGTGGGTATGGTCCTTTAGCTTTGAACTTTTATGCTGGACATGTTGCTGC
TGCTCTTCCTCCTATTTTTCAGAATGGTGTTGGTTGTGGTGCTTGTTATCAGATAA
GATGCAAGAACACTGCTGTTTGCAATAAAGCAGGAACAACAATTGTGGTTACTGA
TATCCATACTGACAAGACCAACACTACTGATTTTGTGCTAAGTAGCCGAGCTTTT
AGGGCTATGGCCTTACCTGGAAAGGACACACAAGTCTTACAACTCGGGATTACAG
AAGTCGAATATAAGAGGGTGCCTTGTGTCTACAAAGGTCAAAACTTGGCTTTCCG
AGTGGAAGAGTTCAGCCATCCTCCGAACTATTTGGCAATCAAAATCCTATACCAA
GGCGGTCAAACCACTATCTCAGGCGCTGAAGTTGGTAAACCAAGCAACTGGATTC
CCATGAGCCGAAATTATGGGGCAGTTTGGGACACAAGCAAGGCTCCAACCGGAA
ACCTGATGTTCAGGTTCATCATCAAAGCAGGCGTCAAGAATCAATACTTCGTTAC
GAATCCAGTCCTGCCCGCGAACTGGAAGCCGGGTGTCATATATAACTCTAAGGTG
CAAATCACTAATGTTGCCCTAGATGGTTGTACTCCTTGTAAACCCTGGTAG

Nucleotide
>AhyEXLA-04

ACCAGCAAATCTCCCGATTTTTATCTTCGCCCTTGTCTTTTACTTCCATTCTATATA
TAGTAAGCCATCACCATCTCCTACAAACAATTATCTCAAACAAATCTCAAAACAA
TTAAAAAAAATAAAAATGGCTCTTTTTCTCTGCCTCCTTTTTCTTTTGTTCTCCTCT
GCCTCAGCTGCTTGCAACCAATGTGTCTTAGCTAAAGCTGCTTTCTTTGCTAGTGA




TAAAGCTCTCATCGGTAACTTACTTCTTTTAGTAACCCAACTGATCCATTTTTATG
TGTTATGTTTGGATGAATTGATAAATATTAAATACCCAGATGATAATTTGTCAAA
ATATGAAGTGGGTAATTTTTAATTTGGTGAAATAATGTAGGTGGAGCTTGTGGGT
ATGGTCCTTTAGCTTTGAACTTTTATGCTGGACATGTTGCTGCTGCTCTTCCTCCTA
TTTTTCAGAATGGTGTTGGTTGTGGTGCTTGTTATCAGGTACTATTAAGATCTAAT
CTAATTGCTTAAACCCTTAATTCACTCACATTTAATTTGCATATAATTAATTGTTT
AAATTAAATACTTAATTACACTATTAATGTGTTCATTCTGACATACTAGTACTACC
TATTGTTGGAAATACTTGAAGACTAAATCTCCCAATACCATTAAAACTCATCGGG
CTTGTATGCAAGTCCATTTTTATTATCCGTGGGTTTGTGGGTCTAAGTCCATGGCT
GCCCCATGCGTGCGTTTACAAGTGTGCTTATGGGGTGGTGATCATGTGATAATAA
TTGTCACCGCCTAACAAAGTAACAAGTATTCACACTAAAGGAAGGTAAACAAAA
ATATACAAATTTTAAGGTTTAGTGTGTTTTTGAAATTTTAAAGCTTAAAAACAAGT
AAATTAACTTAAACAAAAGCTCAACTAATAATAACATGGTATTGAAGATCCAGA
ATATGTTATATACTCTAACACGTACCCACATAATACTCCACTTGAATTTAAGGGGT
GATTGAGATTTGAACCCATAATCTCTTGTCACGTTGGCTTCAATACCATGTTAAGG
AACCAACTCAACCATAAGCTTGCTCCAGAATATATTATATACTCTAAGAATTATG
CCGGACTACGTTTTGATCGATTCAATAAGTTGAGCTTGGTTGATGGTATAAGTTCT
AGAATAACAGAGCTGATTTGGTGTGTTGAACAGATAAGATGCAAGAACACTGCT
GTTTGCAATAAAGCAGGAACAACAATTGTGGTTACTGATATCCATACTGACAAGA
CCAACACTACTGATTTTGTGCTAAGTAGCCGAGCTTTTAGGGCTATGGCCTTACCT
GGAAAGGACACACAAGTCTTACAACTCGGGATTACAGAAGTCGAATATAAGAGG
TGAAAATCATTTATTTGGGCTTATTCGAGACTTTGTGATCTTCATACCTTATGGCA
ACTAACAGAACATGAACAGATAATTTAAACCCTTAACTGAGCTATAAATCATTTA
TATGATTCATGATAAATATGTTTCAGGGTGCCTTGTGTCTACAAAGGTCAAAACTT
GGCTTTCCGAGTGGAAGAGTTCAGCCATCCTCCGAACTATTTGGCAATCAAAATC
CTATACCAAGGCGGTCAAACCACTATCTCAGGCGCTGAAGTAGCTGCAGTAAGTT
TCAAAGCTTACAATTACTTCATCTGATTACTGATCGACCTTGAGGCAAATCTATAA
AATTAGTATAGGATGGGTCAAACATTCGTCTATGCATGCAAACTGAACCATTTTG
ATCGCTGTTTTTCTATAATATGTTGCACAAATATTACTAGGATTTTAGTTAAATAA
CCCTGACATAGCCTAGGCAGACTCGAACCTAAATTTTCCCACCTGGTCTGTAAAA
GTATTGTAGTATGATTATCATTAACCTTTTTATCTACCGTGGGATTGTTTTGCTTAA
TATAGGTTGGTAAACCAAGCAACTGGATTCCCATGAGCCGAAATTATGGGGCAGT
TTGGGACACAAGCAAGGCTCCAACCGGAAACCTGATGTTCAGGTTCATCATCAAA
GCAGGCGTCAAGAATCAATACTTCGTTACGAATCCAGTCCTGCCCGCGAACTGGA
AGCCGGGTGTCATATATAACTCTAAGGTGCAAATCACTAATGTTGCCCTAGATGG
TTGTACTCCTTGTAAACCCTGGTAGATAAACTATACGACGATCTTTGATCTCCTTC
GAGTAATGTTGTGCGCTTATGGAGATCATTTTTGCGTACTAAGTGTTACCTGAGCT
GAAAATTGTAGCAAAAATGTCTAAGAGGGATATTTAGTTTCATGTAAGGCTTGTT
ATTTTGAAATAAGTAAGTCCATGATACTTATTATACTCATTTGTGTTCATCCATCA
TTTCTCTGTTTCACTGTCTAGTAAATATGATGAAAACTTGTATAATTTTGCTTGTAT
GTGCCAATACTAAACGTTTTCACTCAATTAACACGAA




