IDENTIFICATION

Species: Eutrema salsugineum
Locus: Thhalv10014522m

Gene Model: Thhalv10014522m
Description: ESEXPA-04
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Esalsugineum_vi1 0
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02985

EXTERNAL RESOURCES
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https://www.genome.jp/entry/T02985
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Legend:
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Superfanilie: PLNOOOSO

Name Accesslon Description Interval E-value
|+] PLN00Q50 super family 31 expansin A; Provisional 16-229 4.84e-03

SEQUENCES
Peptide
>ESEXPA-04

MGHRLRSTDTAISDENGWEDAHATFYGGLKGEETMQGACGYQNLFEQGYGLETTA
LSTVLFKDGATCGACFELRCVNDPQWCIKGAGTIRVTATNFCPPNYTKTVGVWCNPP
QKHFDLSLPMFLKFAKYKAGIVPVQYRRVLCPKKQGGVKFRLTGNPYFLMVLVFNV
GRAGVVTEVKVKGSKTGWIQMRRNWGQVWDTGTVLTGQSLSFSVAVSDGKRLKFD
NVAPPNWQFNQTFAGKSNF*

CDS (coding sequence)
>ESEXPA-04

ATGGGCCACCGACTAAGAAGCACTGATACCGCCATTAGTGATGAAAACGGATGG
GAGGATGCTCACGCCACATTTTACGGTGGTTTGAAGGGCGAAGAAACCATGCAA
GGAGCATGTGGGTACCAAAATCTATTCGAGCAAGGCTACGGTTTAGAGACGACG
GCTCTAAGCACGGTTTTGTTCAAAGACGGAGCCACGTGCGGTGCATGCTTCGAGC
TTCGATGCGTCAACGATCCACAATGGTGCATCAAAGGAGCCGGAACTATACGCGT
GACAGCCACCAATTTCTGCCCACCAAACTACACCAAAACCGTAGGTGTTTGGTGC
AATCCACCGCAGAAACATTTCGATCTTTCGCTACCGATGTTTCTCAAGTTCGCTAA
GTACAAAGCCGGGATCGTTCCGGTGCAATACAGGCGAGTTTTATGCCCCAAAAAA
CAAGGCGGTGTCAAGTTCCGGTTAACCGGAAATCCTTATTTCTTGATGGTTCTTGT
TTTCAACGTTGGACGTGCTGGTGTTGTGACCGAGGTTAAGGTGAAAGGTTCGAAG
ACCGGTTGGATTCAGATGAGGAGGAACTGGGGACAGGTTTGGGATACCGGTACG
GTGTTAACCGGACAGAGTTTGTCGTTTTCGGTTGCTGTCAGTGATGGGAAACGTTT
GAAGTTTGATAATGTTGCTCCACCTAATTGGCAGTTTAATCAAACTTTTGCTGGCA
AGAGTAATTTCTAG

Nucleotide
>ESEXPA-04

ATGGGCCACCGACTAAGAAGCACTGATACCGCCATTAGTGATGAAAACGGATGG
GAGGATGCTCACGCCACATTTTACGGTGGTTTGAAGGGCGAAGAAACCATGCGTA
TGTTTTTTTATTCATCGAATTAATATCTGTGTGTGTGTGTGTGTGTCTATTTATCTA
TGGTTCCTTTTTTTTCATTTGCAAGAAATGCAAGTGAGTACTGATTCAAAATTTAA
CATATATGTTTTAGAAACAAAAATTGATTTTTTTTTTGTGGGATTTGTTTTATAAA
TCAATGAGTTGGATTTTAAAACCTTTTTTGTTGGTTATAATTTAACTTATGTCATG
CAACTCAATTTGTGCTGAATCGTATTATATACAATCATTTACTCAATGACATCATT
TTGAAATTGTTAAAAGAAATGCATGCAGTTCTGTTTATTATTAGTAGAAAATATG




GTATTTCAACGAAGTCTAAACCATACATGTATTTTTATGTATCAACCAACGTAACC
AGAAGGAGCATGTGGGTACCAAAATCTATTCGAGCAAGGCTACGGTTTAGAGAC
GACGGCTCTAAGCACGGTTTTGTTCAAAGACGGAGCCACGTGCGGTGCATGCTTC
GAGCTTCGATGCGTCAACGATCCACAATGGTGCATCAAAGGAGCCGGAACTATA
CGCGTGACAGCCACCAATTTCTGCCCACCAAACTACACCAAAACCGTAGGTGTTT
GGTGCAATCCACCGCAGAAACATTTCGATCTTTCGCTACCGATGTTTCTCAAGTTC
GCTAAGTACAAAGCCGGGATCGTTCCGGTGCAATACAGGCGAGTTTTATGCCCCA
AAAAACAAGGCGGTGTCAAGTTCCGGTTAACCGGAAATCCTTATTTCTTGATGGT
TCTTGTTTTCAACGTTGGACGTGCTGGTGTTGTGACCGAGGTTAAGGTGAAAGGT
TCGAAGACCGGTTGGATTCAGATGAGGAGGAACTGGGGACAGGTTTGGGATACC
GGTACGGTGTTAACCGGACAGAGTTTGTCGTTTTCGGTTGCTGTCAGTGATGGGA
AACGTTTGAAGTTTGATAATGTTGCTCCACCTAATTGGCAGTTTAATCAAACTTTT
GCTGGCAAGAGTAATTTCTAG





