IDENTIFICATION

Species: Prunus persica

Locus: Prupe.5G047300

Gene Model: Prupe.5G047300.2.p
Description: PrpEXLB-02
Family: Expansin Like Beta

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Ppersica_v2_ 1
KEGG: https://www.genome.jp/entry/gn:T03092

EXTERNAL RESOURCES
https://www.rosaceae.org/species/prunus persica/genome v2.0.al



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Ppersica_v2_1
https://www.genome.jp/entry/gn:T03092
https://www.rosaceae.org/species/prunus_persica/genome_v2.0.a1

GENE STRUCTURE

PrpEXLB-02
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Legend:

CDS s upstreamy downstream — Iniron

DOMAIN ARCHITECTURE

Superfanilies PLN#3023

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN03023 super family cl336 Expansin-like B1; Provisional 1-253 7.69e-88
SEQUENCES
Peptide

>PrpEXLB-02

MVFSLWSQLSLFIVLLVVQTPGEAATCSDCFVHSRASYYPNSEAQGTDSACGFGSFG
ATINGGDVSAASDLYRNGVGCGACYQVRCTNSLYCSDKGATVVITDQGSGHNTDFIL
SKRAFGRMAQTTDAAASLLSLGVVDIEYRRVSCSYPGKNITIKIDENSNYPHYLAFVI
YYQQGKNDITAVQLCETQNFACKLLDRSYGAVWTTTSPPSGPLQIRMLFSDEDGDEN
WVVPENNIPQDWKVGQTYDSGVQVN*

CDS (coding sequence)
>PrpEXLB-02

ATGGTTTTCTCTCTGTGGTCTCAACTTTCCCTTTTCATTGTCTTGCTTGTAGTACAA
ACTCCAGGGGAGGCTGCAACATGCAGTGACTGTTTCGTTCATTCTCGGGCAAGTT
ATTATCCGAATTCTGAAGCGCAAGGAACAGATAGTGCTTGTGGGTTTGGTTCATT
TGGAGCAACCATCAATGGAGGGGATGTCTCAGCTGCCTCTGACCTCTATCGCAAT
GGAGTCGGATGCGGTGCTTGTTACCAGGTGAGGTGCACCAACAGCCTCTATTGCT
CAGACAAAGGAGCAACTGTGGTTATAACTGACCAAGGCTCCGGTCACAACACGG
ACTTCATCCTTAGCAAACGAGCCTTTGGCCGGATGGCTCAAACTACAGATGCAGC
TGCTTCTCTGCTGTCCCTTGGAGTAGTCGATATCGAATACCGAAGGGTTTCATGCA
GCTACCCAGGAAAAAATATTACAATCAAGATTGATGAGAACAGTAATTATCCTCA
CTATTTGGCTTTTGTAATATATTACCAGCAAGGGAAGAACGATATCACAGCTGTC
CAGCTATGTGAGACACAAAATTTTGCCTGCAAACTATTGGACAGGAGTTATGGAG
CAGTTTGGACGACTACCTCACCCCCAAGTGGACCCTTGCAGATAAGGATGCTATT
CAGTGATGAAGATGGTGATGAGAATTGGGTTGTTCCTGAGAATAACATACCACAA
GATTGGAAAGTTGGACAAACATATGACTCAGGAGTTCAAGTGAACTAA

Nucleotide
>PrpEXLB-02

AATTGAAGTTGGACTTCATATTTTGCTATAAATACACTAACCATTTAGCTATAGCT
TCATGCAGTAGCACCAACTTGCGATAAAATTCTAGCAAGAAAACTAGCTCTCATT
TCATTTTGCTTGTGAGGACCTATAATGGTTTTCTCTCTGTGGTCTCAACTTTCCCTT
TTCATTGTCTTGCTTGTAGTACAAACTCCAGGGGAGGCTGCAACATGCAGTGACT
GTTTCGTTCATTCTCGGGCAAGTTATTATCCGAATTCTGAAGCGCAAGGAACAGA
TAGTAAGAGACTTTTATTTAAAGAAAACAAAATGAACAGTAGATTTCTATGTTGC



AGGCATGCTATGTATGTGGTAGTGGATTTATGTGTACGCTTAATACTAATTAATAT
TTTTTTGTTATGATCTGTAGTAGGTGCTTGTGGGTTTGGTTCATTTGGAGCAACCA
TCAATGGAGGGGATGTCTCAGCTGCCTCTGACCTCTATCGCAATGGAGTCGGATG
CGGTGCTTGTTACCAGGTGAGCATGCACTCCTAAAGCATGAAAATATGTGTTTGT
GTGTGTGTGTTAGTGTTGAGTGTTTGTGATCAATTAATTTTTTTGCCTCATGATTTA
CTAGGTGAGGTGCACCAACAGCCTCTATTGCTCAGACAAAGGAGCAACTGTGGTT
ATAACTGACCAAGGCTCCGGTCACAACACGGACTTCATCCTTAGCAAACGAGCCT
TTGGCCGGATGGCTCAAACTACAGATGCAGCTGCTTCTCTGCTGTCCCTTGGAGT
AGTCGATATCGAATACCGAAGGTAAGATCCTAGCAACTTTGAGGAAGAAATAAG
GCATTTTCATAGTTACACAGAGGAGGTGGTATCACTTCTGATCAATAGTTACACA
GAGAAGATTGTCCCAACAGAACAATCTGTATAATTGAAACACACACAAACACAT
GGTTTCCTTTATCTATATATGTAGCTATTCATTTATGACAAACTTTGATGACTAGA
AACTAACCAAGTAGCTCTCTCTCTCTCCCTCTCTCTCTCTTCCCAAAACAGGGTTT
CATGCAGCTACCCAGGAAAAAATATTACAATCAAGATTGATGAGAACAGTAATT
ATCCTCACTATTTGGCTTTTGTAATATATTACCAGCAAGGGAAGAACGATATCAC
AGCTGTCCAGCTATGTGAGGTATATTTTCTCCTCACTATTAAACTTGTGGAGATGA
GTCAAAAATGGAGGCCACATCATGCTATAACAAATTAAACTCAGTAGTTGTAGTT
TCAACTAGGAAAGCAATTAAACAAAGATGAAACAGTTCTTACTCTGATCAATTAC
CAAATGAAATTAGAGAGCTCAGAGCTGCATATGAATCCAAGTCATATGTTCTTAT
CTTTTAGCTACCAACTTTACTTGCTTTATTCTTATTCTGTCATCTTCATCATCACAT
AATTAAAAATTCTTTTTTTCAAAATGTGCAGACACAAAATTTTGCCTGCAAACTAT
TGGACAGGAGTTATGGAGCAGTTTGGACGACTACCTCACCCCCAAGTGGACCCTT
GCAGATAAGGATGCTATTCAGTGATGAAGATGGTGATGAGAATTGGGTTGTTCCT
GAGAATAACATACCACAAGATTGGAAAGTTGGACAAACATATGACTCAGGAGTT
CAAGTGAACTAATTACAGATAGACATGCAAATGCAGCAGATCAAATATTCTAATT
TATAAATTTTTCTTAGTTACACAAATGTTTTGATTTGTTGTGCTTCATTAATTAATG

TTTTGCTTTTGCAAATAGGAATATGCTTGAATAAGAGGATTAGTTGGCAGAATTC
CTTCATGTAATCATCAGTGTTCAACCAAATTCTATAAATTATTAATTTTTTATTAT
ATTTTTGTGTGAGTTATGTTCAATATCAATACAATAAGAGTTCCTCTTACCCTTAA
TGATCACACAAGTTTCTTAATGAAGGCTTCTTTTATTTTTTATTAATATTATGACTG
CGACTAGATTCCTCACTTTTTAAGGCATCGGAAGGTATTGGGTGACATAATTGGC
T




