IDENTIFICATION

Species: Nicotiana sylvestris
Locus: XP_009800063

Gene Model: XP_009800063.1
Description: NsSEXPA-18
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
NCBI: https://www.nchi.nlm.nih.gov/genome/?term=Nicotiana%20sylvestris
KEGG: https://www.genome.jp/entry/gn:T05026
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SEQUENCES

Peptide

>NsEXPA-18

MAKHQKNLYLVITIFASFIVVAFESKQVEGALNGDGWRNARATFYGDKTGGETMQG
ACGYGNLFHQGYGLETAALSTALFHNGATCGACFEIMCVNTPQCNAGVKITITATNF

CPPDYSKTADVWCNPPQEHFDLSEPMFLRIAKYKAGVVPVVYRRVKCQKKGGIRFEI

KGNSYWILVLVYNVGGVGDVANVKIKGSKTGWITMSRKWGQNWQTSAQLVGQSLS
FQVQTSDNRWVQSDNVVPHNWQFGQNFEAKNNFNP

CDS (coding sequence)
>NsEXPA-18

ATGGCAAAACATCAAAAAAATTTATATTTGGTCATCACCATTTTTGCTAGTTTTAT
AGTTGTAGCATTTGAAAGTAAACAGGTTGAAGGAGCTTTGAATGGTGATGGATGG
AGAAATGCCCGTGCTACATTTTATGGAGACAAAACCGGTGGTGAAACTATGCAG
GGAGCTTGTGGCTATGGAAATTTGTTCCACCAAGGGTATGGCTTGGAAACAGCAG
CACTAAGCACAGCACTTTTTCACAATGGGGCAACCTGTGGAGCTTGCTTTGAAAT
AATGTGCGTAAATACTCCTCAATGCAATGCAGGGGTAAAAATTACAATAACAGCC
ACCAATTTCTGCCCTCCAGATTACTCAAAAACTGCAGATGTTTGGTGCAATCCTCC
CCAAGAACACTTTGATTTATCAGAGCCAATGTTTTTAAGAATAGCCAAATATAAA
GCAGGGGTTGTCCCTGTAGTTTATAGGAGAGTCAAGTGCCAGAAAAAAGGAGGG
ATCAGGTTTGAGATCAAAGGGAATTCTTATTGGATTCTTGTTCTTGTTTACAATGT
GGGAGGTGTTGGAGATGTGGCCAATGTCAAAATTAAAGGATCTAAAACTGGTTG
GATTACTATGTCGAGAAAATGGGGCCAAAATTGGCAAACTTCTGCACAATTGGTA
GGACAGAGCTTGTCTTTCCAAGTACAAACTAGTGATAACCGATGGGTTCAATCTG
ATAATGTTGTTCCTCATAACTGGCAATTTGGTCAGAATTTTGAAGCGAAGAATAA
TTTTAACCCTTGATGTAT

Nucleotide
>NSEXPA-18

ATTTTGGCTTCGTCATTAATTAAGGGTAGACTCTCTATATAAATAGAAGCTAATTT
ATTATGTATGTGGATAAATGGGTTCAATCGAGATTGTGTTTATCTTTGTTTCTTAA
ATCTCTAGCTATATTACCTCCGGTCTACAATAAATGAATTTTTGGTATTTTATTGT
GGTCCAAAATATCTGATTTTTTTAGATTTCAAGAATGAATTAATTAGTTTTTTCTA




TATTACCCTTTGACTAAATAGTGTTGGAGTGTGTGTCAACAGTATTTATGTGAAGA
GATAGTAAATATTAATATAGTTAATTTTATTGGTAATTAGTGTTAAAAGGTAAATT
TCTTAATATGAGTGAATACAACCATAAACTCATTTATCGTGGACCGTCGGGAGTA
ATATATTACACTAAAAGCTATATAGAATGAATGTACTAAACAGAAATTAAGAAA
AAAGATTGATAAACTATCTATTGATTAGAAAAGATTAATCATTTCCGTTTCCAGA
ATACATCAAGGGTTAAAATTATTCTTCGCTTCAAAATTCTGACCAAATTGCCAGTT
ATGAGGAACAACATTATCAGATTGAACCCATCGGTTATCACTAGTTTGTACTTGG
AAAGACAAGCTCTGTCCTACCAATTGTGCAGAAGTTTGCCAATTTTGGCCCCATTT
TCTCGACATAGTAATCCAACCAGTTTTAGATCCTTTAATTTTGACATTGGCCACAT
CTCCAACACCTCCCACATTGTAAACAAGAACAAGAATCCAATAAGAATTCCCTTT
GATCTCAAACCTGATCCCTCCTTTTTTCTGGCACTTGACTCTCCTATAAACTACAG
GGACAACCCCTGCTTTATATTTGGCTATTCTTAAAAACATTGGCTCTGATAAATCA
AAGTGTTCTTGGGGAGGATTGCACCAAACATCTGCAGTTTTTGAGTAATCTGGAG
GGCAGAAATTGGTGGCTGTTATTGTAATTTTTACCCCTGCATTGCATTGAGGAGTA
TTTACGCACATTATTTCAAAGCAAGCTCCACAGGTTGCCCCATTGTGAAAAAGTG
CTGTGCTTAGTGCTGCTGTTTCCAAGCCATACCCTTGGTGGAACAAATTTCCATAG
CCACAAGCTCCCTCTGCAATAGTATCCAAATGTTCATTAATATGTATATTGTGAGC
CAACCAACCCTTGGGTACGTTGGAAATATTAAATAACAACAATAAACCCAGTGTA
ATCCTACGTGTGAGATTCTGGGGAGAGTAGTATGTACGCAGACCTTACGCCAACC
TTGTAAAGGTAGAAAGACTGTTTTTAATAGACCCTCGGCGGGTTGTAAATATTAA
ATAGAACTACTAAAATCTCTCATAAGCTACATTGCTTAAATCTGCCAAGAGCAAA
AGCTCCATATCTTTGATCTCCCTTCCCATACTACAAAGCTGCAAATATTTTTTTAC
GCATATGTGAAAATGTTCTTGTAACACCTTGTTTCTCTATTCATTCTTTTAATTCAA
TCTTAATATGAGTCCATAGTAATTTTTCACTTCCTCGTGTGTGACCAGTACCACTA
GCCTATCATTAATAAATGTATTTTTTCAACTGAGCAAGCTTCACTCTTGTTTATCA
ATTTTTTAGATGGAATATTTATTTCATTTCCAAGAAGAAAAAGAAAATTATAATT
GTGAAATTGACGTTTATGCCATCCATTTCATGGTTTGGAAATCATTTGGCTTTTAT
AACTATACTACTAATATTTTTTGTGTAAATATTGTAACATAAGTATTGTATGAGTA
TAACTTACGCATAGTTTCACCACCGGTTTTGTCTCCATAAAATGTAGCACGGGCAT
TTCTCCATCCATCACCATTCAAAGCTCCTTCAACCTGTTTACTTTCAAATGCTACA
ACTATAAAACTAGCAAAAATGGTGATGACCAAATATAAATTTTTTTGATGTTTTG
CCATTTTAGGCTTAACAATCTTTCTCTAAATTAGTTTCAACTCTGTGGTTGATTTGC
CTAGATAATGGAGTGCTTTGGCGTGAAATTTATAGCCAAAATCTTAAGAGCAACA
ACATTAAGGCCATGGAAAAAGGATAATCCCAATAGAGATTACAATTGTTGTTGTA
AATTTGGAGATCACGGAATGATTAATTTCGCAAATTAATGCAATAATTTAGTCAT
TTTGCTATTATAGTAGATTGCTGCAATTTAGCTTGTCTTCCCAATTAGTCATGACT
TGCTTTTACGTGCATATAATTAGGCAATCTGCATCAGTTTTGGTAAAGATAAATG
GGGTTAAGTTACTTCGTTTGTCTTATACTTTAATGAGAAAAATAAGATAATAGAA
AATTAGAAATTGGTTAGCACTGCTTGTTTGGATGATGGTTATGTATCGTTTCATAA
TGTATCGTATTGTATTGTATCGTGTTGATGTATACAATGTTTGGATAGATTGTTGT
CACG




