IDENTIFICATION

Species: Sesamum indicum
Locus: XP_011083443

Gene Model: XP_011083443.1
Description: SInEXPA-13
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
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SEQUENCES

Peptide

>SinEXPA-13

MAINGFSLLALMVGIYYFVTNTDAFTASGWSRAFATFYGGSDASGTMGGACGYGNL
YSSGYGTRTAALSTALFNNGASCGQCYKIICDFKANPQWCKRGVSVTVTATNFCPPN

YDLPSNNGGWCNPPRQHFDMAQPAWEKIGIYRGGIVPVLYQRVPCKKHGGVRFTMN
GRDYFELVLISNVGNAGSIRSVRIKGSKTGWMSMSRNWGANWQSYSYLNGQSLSFM

VTTTDGITKTFSNVVPSNWAFGQTYSSPIQF

CDS (coding sequence)
>SInEXPA-13

CTCTCCACCTGCTTCTTTACCTTAAATTCTCCCACCTATATAAACTCCTCCCACATC
TTCTTTTAGTTCATCCACACTCATCTCTTCCCGCAATTTTCTCCTTTATCAAACATC
TCAAATATGGCGATAAACGGCTTTTCCTTATTGGCACTTATGGTCGGAATCTACTA
CTTCGTCACCAATACCGATGCCTTCACAGCTTCCGGCTGGAGTCGGGCGTTCGCC
ACCTTCTATGGAGGCAGCGATGCTTCCGGAACCATGGGGGGTGCTTGTGGGTACG
GCAACTTGTATTCATCTGGCTACGGGACTAGAACTGCAGCATTGAGCACGGCACT
GTTCAATAACGGGGCGTCGTGCGGGCAATGCTACAAGATCATATGCGACTTCAAA
GCTAATCCGCAGTGGTGCAAGAGAGGCGTGTCAGTGACCGTCACTGCCACAAACT
TCTGCCCACCAAATTATGATCTTCCTAGCAACAATGGTGGGTGGTGCAACCCTCC
CCGCCAGCACTTCGACATGGCTCAGCCCGCTTGGGAAAAGATTGGCATCTATAGA
GGCGGCATAGTGCCCGTTCTCTACCAAAGGGTACCTTGCAAGAAGCATGGTGGAG
TGAGATTCACCATGAACGGTAGAGACTACTTCGAGCTGGTGTTGATCAGCAACGT
GGGCAACGCTGGATCCATTCGATCAGTCAGAATCAAGGGCTCAAAAACAGGGTG
GATGAGCATGTCTAGGAACTGGGGTGCTAACTGGCAATCCTACTCTTACCTCAAC
GGCCAATCCTTGTCGTTCATGGTCACCACCACCGACGGCATTACCAAAACTTTCTC
AAACGTTGTCCCCTCCAACTGGGCTTTCGGACAGACGTACTCTAGCCCAATCCAA
TTCTGAGCTCTAAATGGGCTGGCATCCCAGTTCTGGGCCGCGGCATGCTTTTTTAT
TTTTCTGAAAGCAGCCCGCCAAAAAGAAAAATTATAATTGTGAAATGTGTCGGGA
GTGAGTCCATGGACTCGGGGGCTGTAAGAATTGGTTCAGACTGTATTTAGCGATT
AGTTTCTTTGGTTTCAAATGTACACATCCA

Nucleotide

>SIinEXPA-13



GGATAACTCGTTATTAAATTTGTGAAAAATGGTCTTTTTCCTCCCTTATTTGATTG
CTCTTTTTACTCCAAACATCTTATATTTAGGATTTTATAAGCTCTATTAGAAAAAT
AATTTATTAAGTAATTTATTATATTTTGAAAAGCTTATAAGCTCAACCAAAATGA
GCTAATGGAGTTGTAACGATCAAGTCGGGTAATACCCTGATATATTTTGCAAAAG
AAAATATGCTATTAATTTTAGATAATTGTAATGAAAATTTAATCTATCTAACTCTT
TTATCATTTGAAAAAAAAAAATAGAGAGAGAGAGAGAAAGAAAGAATGTGAGA
AATGAAAAATTTTGGTGTGCTAATTTGATTGATCCATTCACGCCTGGTCTATTGGG
AGATCCATGTGGGGGTAGTGAGAGAACGTGGGAATAATTCTGCATTCTTCATACC
CCAAAATATTATAATTGTTCAGATTTTCAGCTTCTTGCTGCTCTCTCACATCTCAC
CACTCTCCACCTGCTTCTTTACCTTAAATTCTCCCACCTATATAAACTCCTCCCAC
ATCTTCTTTTAGTTCATCCACACTCATCTCTTCCCGCAATTTTCTCCTTTATCAAAC
ATCTCAAATATGGCGATAAACGGCTTTTCCTTATTGGCACTTATGGTCGGAATCTA
CTACTTCGTCACCAATACCGATGCCTTCACAGCTTCCGGCTGGAGTCGGGCGTTC
GCCACCTTCTATGGAGGCAGCGATGCTTCCGGAACCATGGGTACGTAATTTTTAT
TCGCAAAAAGGATAATTTACTCATTTATAATATTATAAGGGGAAAGTGTATTAAA
CCCCAATTAAAAACGATCAAGAGTTGAAGTTTAAATTATTGTGACATGCAGGGGG
TGCTTGTGGGTACGGCAACTTGTATTCATCTGGCTACGGGACTAGAACTGCAGCA
TTGAGCACGGCACTGTTCAATAACGGGGCGTCGTGCGGGCAATGCTACAAGATCA
TATGCGACTTCAAAGCTAATCCGCAGTGGTGCAAGAGAGGCGTGTCAGTGACCGT
CACTGCCACAAACTTCTGCCCACCAAATTATGATCTTCCTAGCAACAATGGTGGG
TGGTGCAACCCTCCCCGCCAGCACTTCGACATGGCTCAGCCCGCTTGGGAAAAGA
TTGGCATCTATAGAGGCGGCATAGTGCCCGTTCTCTACCAAAGGTCCTTTCCCTTT
TTACTCCCTTCTGTACTCTTTACTATCGTGTTACCTAATCAGTACCGAAAAGGATT
ATTTGTCCATTTAAATCATCCGGGCATTACGGGTTCATACTGGAATCAGTCGTCTA
CGATGAACTCAAACTGATCAAACCTAAGTTAATCTACTTGCGATATGATCGATTC
AATCCAGATACACTATGTGAACACATACGCATTTAGCGAAAATAAAAAAAAAAA
ATCAAAATGTGGATGATCAATCTAAATTTGTAATGCAGGGTACCTTGCAAGAAGC
ATGGTGGAGTGAGATTCACCATGAACGGTAGAGACTACTTCGAGCTGGTGTTGAT
CAGCAACGTGGGCAACGCTGGATCCATTCGATCAGTCAGAATCAAGGGCTCAAA
AACAGGGTGGATGAGCATGTCTAGGAACTGGGGTGCTAACTGGCAATCCTACTCT
TACCTCAACGGCCAATCCTTGTCGTTCATGGTCACCACCACCGACGGCATTACCA
AAACTTTCTCAAACGTTGTCCCCTCCAACTGGGCTTTCGGACAGACGTACTCTAGC
CCAATCCAATTCTGAGCTCTAAATGGGCTGGCATCCCAGTTCTGGGCCGCGGCAT
GCTTTTTTATTTTTCTGAAAGCAGCCCGCCAAAAAGAAAAATTATAATTGTGAAA
TGTGTCGGGAGTGAGTCCATGGACTCGGGGGCTGTAAGAATTGGTTCAGACTGTA
TTTAGCGATTAGTTTCTTTGGTTTCAAATGTACACATCCATGGAAAGATACAAAA
AGCATAATAAGAAGCGGGATGTAATGTCGCTTCACAATTTCTATTTTTCAGTTGTA
ATTGCAAACTTTTGTAATTATTATTACGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGGATGGT
GTGTGATTGTTTAAGATTTTTGCATTTGGATTTCTAATTACAAATTGTTTTTGATCT
TGTGTCTGGTGTTTCTGATTTTGTCAAAAGTAAGTTTCCAATATAATTTATGAGAG
AAAAATAAAAAAAAAATTATGATGTCGTTTGATTTTTTTTACTTAATTAAAATATA
TTATTTTTGTTTTTTAATTTAAATACAAAAAATACTTGATACTATTCGATATCAAT
AGGTTTGAATGATGGTGTGGGTATCCAAAAAAACAGTAAATTGCAAAAGAAAAA
ACGATTTATTTTGTAATGTTACCATCTAACTTTCTCATCATGTCATATTAAAAAAA
ATAAAAATTAAACTTGAAAACCTAATAACAAAAATATCA




