IDENTIFICATION

Species: Phaseolus vulgaris

Locus: Phvul.008G037500

Gene Model: Phvul.008G037500.1.p
Description: PVEXPA-15

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Pvulgaris_v2_1
KEGG: https://www.genome.jp/entry/gn:T03093

EXTERNAL RESOURCES
https://www.pulsedb.org/organism/636
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Superfanilies PLNO0OSO

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family cl31535 expansin A Provisional 20-244 3.28e-122
SEQUENCES

Peptide

>PVEXPA-15

MIHLCREMALLGFLLGLFFMVSHVKGYGGWTNAHATFYGGGDASGTMGGACGYG
NLYSQGYGTDTTALSTALFNNGLSCGACFEIKCVNDPQWCLPGSIVVTATNFCPPGG
WCDPPQHHFDLSQPVFQHIAQYKAGIVPVVYRRVRCRRKGGIRFAINGHSYFNLVLV
TNVGGAGDVHSVSIKGSRTRWQAMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFVVTTSNGHSV
VSYNVAPAGWSFGQTYTGRQFNY™*

CDS (coding sequence)
>PVEXPA-15

ATGATTCATTTATGTAGGGAAATGGCGCTTCTTGGATTTCTTCTGGGACTTTTCTT
CATGGTGTCACATGTGAAGGGTTACGGGGGTTGGACCAATGCACACGCTACTTTC
TATGGAGGAGGTGATGCTTCTGGGACAATGGGTGGGGCTTGTGGTTATGGGAATC
TCTATAGCCAAGGTTATGGAACTGATACAACAGCACTGAGCACTGCACTGTTCAA
CAATGGTTTGAGCTGTGGTGCATGCTTTGAAATTAAATGTGTGAATGACCCACAA
TGGTGCCTTCCTGGCTCCATCGTAGTCACTGCCACAAACTTCTGTCCACCTGGTGG
TTGGTGTGACCCTCCCCAACACCACTTTGATCTGTCACAACCTGTTTTCCAGCACA
TTGCTCAATATAAGGCTGGAATTGTGCCTGTAGTTTACAGAAGGGTGAGATGCAG
GAGAAAGGGTGGAATCAGGTTCGCCATCAATGGCCACTCTTACTTCAATTTAGTC
CTTGTGACAAATGTTGGAGGTGCTGGTGATGTGCATTCTGTGTCCATCAAAGGGT
CAAGAACAAGATGGCAAGCCATGTCAAGAAACTGGGGGCAAAACTGGCAAAGC
AACTCCTACTTGAATGGCCAAAGTCTTTCCTTTGTAGTGACCACCAGCAATGGAC
ACAGTGTGGTGTCATACAATGTTGCTCCAGCTGGTTGGTCCTTTGGGCAGACCTA
CACTGGAAGACAGTTCAACTACTAA

Nucleotide
>PvEXPA-15

TATTTATACTCCAATGATTCATTTATGTAGGGAAATGGCGCTTCTTGGATTTCTTC
TGGGACTTTTCTTCATGGTGTCACATGTGAAGGGTTACGGGGGTTGGACCAATGC
ACACGCTACTTTCTATGGAGGAGGTGATGCTTCTGGGACAATGGGTATGTATGCC
TGCACAAATATAACTCACATTGTTGTTTTTTTCACAAGCATATACTTCAGCTTCTT
AACTCTCTCAAATTGCAGGTGGGGCTTGTGGTTATGGGAATCTCTATAGCCAAGG
TTATGGAACTGATACAACAGCACTGAGCACTGCACTGTTCAACAATGGTTTGAGC



TGTGGTGCATGCTTTGAAATTAAATGTGTGAATGACCCACAATGGTGCCTTCCTG
GCTCCATCGTAGTCACTGCCACAAACTTCTGTCCACCTGGTGGTTGGTGTGACCCT
CCCCAACACCACTTTGATCTGTCACAACCTGTTTTCCAGCACATTGCTCAATATAA
GGCTGGAATTGTGCCTGTAGTTTACAGAAGGTATCTAACTAACTTTCATTCTCATT
TTTCTTTACCACATGATCATCAAGCCTTTCAAAAACAGTATGCATGTGACCAATTT
TGACTGCACCGTCATGGTTTTCAATAACTTCAATATAGAAAAAATTAGATATTATT
TTGTACTGATAGTATTTAAACTTTTATAAATTTCCTCTTATGTCAAAGATCATAAT
GAAACTGTGTTGATGTATTTTGAAGCTGACATTTGTTTGTGGGTGGATGTTGAAG
GGTGAGATGCAGGAGAAAGGGTGGAATCAGGTTCGCCATCAATGGCCACTCTTA
CTTCAATTTAGTCCTTGTGACAAATGTTGGAGGTGCTGGTGATGTGCATTCTGTGT
CCATCAAAGGGTCAAGAACAAGATGGCAAGCCATGTCAAGAAACTGGGGGCAAA
ACTGGCAAAGCAACTCCTACTTGAATGGCCAAAGTCTTTCCTTTGTAGTGACCAC
CAGCAATGGACACAGTGTGGTGTCATACAATGTTGCTCCAGCTGGTTGGTCCTTT
GGGCAGACCTACACTGGAAGACAGTTCAACTACTAACCAACCCTTAATTCAGTAC
CTTTTCAATAATGTTCAGTAATATATTATCTCAAGATTACAGGTCAAAGAACCTA
GTTATAGTGGAGTATTGTAGAGAGAGGGATTAGTGTTGTGGGCTAAATAGAAGAT
GATTTAGTCCCTTCTTTATATATATAATTATATATATTTTATTTGATTTACATGTAC
AGCAAGCATTTGCAGATGATGTGCTGGCTTAATTTATGCTATGCCTCAGCAAATG
GAATACTTGCTCTGTTCAGAAAGAAAAATGGTAAGAAAGATTCTTGAATATGTTC
TTGTACTTTAGTTACTGCTGAATGAATGAGTGAGTGAGAAAAAAGGTTATGCCTC
AATTGCTTAATAAAAAGGAAGAGTTGCATTGCATGCATTCCTTGAAGTGTGGTGG
ACAAAATGAGTGATTCAGGTTGTTGCTCAGATCTCTCGTGAACAAAATGTAATAA
TTTTTTTGGTTAACTCCAATTGAGCAAAGTAAAGAACAAAAGTATGGTGTTCATC
AT






