IDENTIFICATION

Species: Ricinus communis
Locus: 30138.m004059

Gene Model: 30138.m004059
Description: RCEXPA-14
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Rcommunis_v0_1
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T01087

EXTERNAL RESOURCES
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SEQUENCES

Peptide

>RcEXPA-14

MALAHLPLLGFLSLVPFVYGYDGGWTNAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQG
YGTNTAALSTALFNNGLSCGACFEIKCTDDPKWCLPGSIVVTATNFCPPNNALPNNA
GGWCNPPQHHFDLAQPVFQRIAQYRSGIVPVVYRRVPCQKRGGIRFTINGHSYFNLV
LITNVGGAGDVQAVSIKGSRSDWQPMSRNWGQNWQSNSYLDGQSLSFKVTTSDGKT
VVSNNVVPAGWSFGQTFTGQQFTT

CDS (coding sequence)
>RcEXPA-14

ATGGCACTTGCTCATCTTCCCTTACTGGGATTTCTTTCTTTAGTCCCATTTGTTTAT
GGGTACGATGGTGGTTGGACTAATGCTCATGCTACCTTTTATGGAGGTGGTGATG
CCTCTGGTACAATGGGTGGGGCTTGTGGATATGGAAACTTATACAGCCAAGGATA
CGGGACTAACACTGCAGCTTTGAGCACAGCCCTGTTCAACAATGGCCTAAGCTGT
GGAGCTTGTTTTGAAATAAAATGTACTGATGACCCAAAATGGTGCCTCCCTGGCT
CTATTGTGGTGACAGCCACAAATTTCTGCCCGCCCAACAATGCCCTCCCTAACAA
TGCTGGGGGCTGGTGCAACCCTCCACAGCATCATTTTGATCTCGCTCAGCCTGTTT
TTCAACGAATTGCTCAGTATCGATCAGGGATAGTCCCTGTCGTTTACAGAAGGGT
ACCATGCCAGAAGAGAGGAGGTATCAGATTCACGATCAATGGCCACTCATACTTC
AACTTAGTCTTGATAACAAATGTTGGAGGTGCTGGTGATGTTCAGGCAGTTTCAA
TAAAAGGATCAAGAAGTGATTGGCAACCCATGTCAAGAAATTGGGGTCAGAACT
GGCAAAGCAACTCATATCTCGACGGACAAAGCCTCTCATTTAAGGTCACAACAAG
TGATGGGAAAACTGTTGTGTCTAACAATGTTGTACCTGCTGGATGGTCCTTTGGCC
AGACTTTCACTGGCCAACAGTTCACTACTTAA

Nucleotide
>RcEXPA-14

TACCAAATTCTCCTATTACACCACTATAATACCAGATTTAACTATACTAGTGTTTG
AGCTTGTTACCTATTATTTAATTGTTGTTTTTTCCCGGAAAATGGCACTTGCTCATC
TTCCCTTACTGGGATTTCTTTCTTTAGTCCCATTTGTTTATGGGTACGATGGTGGTT
GGACTAATGCTCATGCTACCTTTTATGGAGGTGGTGATGCCTCTGGTACAATGGG
TATGTAAAACAGAAACAAACCCATTGCTCTCCTTTTGTGTTTAATGGGCTGTGGTT
CCATTCTGTAATCTTACTGTTAAGCCGAAGCTATTAATAGTTGTTCACCTTTGTGG
CATATGGAGATATACTGATAACTTGTATTTTGGCTACGTTTTGCAGGTGGGGCTTG
TGGATATGGAAACTTATACAGCCAAGGATACGGGACTAACACTGCAGCTTTGAGC




ACAGCCCTGTTCAACAATGGCCTAAGCTGTGGAGCTTGTTTTGAAATAAAATGTA
CTGATGACCCAAAATGGTGCCTCCCTGGCTCTATTGTGGTGACAGCCACAAATTT
CTGCCCGCCCAACAATGCCCTCCCTAACAATGCTGGGGGCTGGTGCAACCCTCCA
CAGCATCATTTTGATCTCGCTCAGCCTGTTTTTCAACGAATTGCTCAGTATCGATC
AGGGATAGTCCCTGTCGTTTACAGAAGGTATGAAACCTAGTACTTGAAAATAATT
TGTGGGAATTTTGGCTGTGGTTGTGGCGATGCTGTCATGCATGTGAAACATAAAA
GAGAGACAGATTATAGATTTGTGTCCTCTTTATATATCCATCACAAGAAAAACTT
TGTTTTTGTACAAGATATTGAATATTATTTTGATTACAGGGTACCATGCCAGAAGA
GAGGAGGTATCAGATTCACGATCAATGGCCACTCATACTTCAACTTAGTCTTGAT
AACAAATGTTGGAGGTGCTGGTGATGTTCAGGCAGTTTCAATAAAAGGATCAAG
AAGTGATTGGCAACCCATGTCAAGAAATTGGGGTCAGAACTGGCAAAGCAACTC
ATATCTCGACGGACAAAGCCTCTCATTTAAGGTCACAACAAGTGATGGGAAAACT
GTTGTGTCTAACAATGTTGTACCTGCTGGATGGTCCTTTGGCCAGACTTTCACTGG
CCAACAGTTCACTACTTAAGATTCAAACGAAACAAAAACAAGCAGACACATAAG
CTAAAGGGTGCTGTCCGCTAGTTTGTCAGTTACTGCTATACTAAGTATTATTTCTT
CTTCTTCTTCTTCTTTTATTTTCCGAATAAAAGATTTGTATTTTTACCACATCCGGA
CCGGGCACGGGCAAGG




