IDENTIFICATION

Species: Brassica oleracea capitata
Locus: Bol043003

Gene Model: Bol043003
Description: BolEXPA-20
Family: Alpha Expansin

3D structure:
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EXTERNAL RESOURCES
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Superfanilies PLNO0O0O50

Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN00050 super family cI31535 expansin A; Provisional 38-253  2.13e-121
SEQUENCES

Peptide

>BolEXPA-20

MGLLVISALLLHVLVFSTCVQGFYRRGGHHPGGHGGPWINAHATFY GGGDASGTMG
GACGYGNLYSQGYGTETAALSTALFDNGLSCGACFELKCVNDPQWCIQGRSIVVTAT
NFCPPGGACDPPNHHFDLSQPIYEHIALYKSGIIPVMYRRVRCNRRGGIRFTINGHSYF
NLVLVTNVGGAGDVHSVSMRGSRSKWQLMSRNWGQNWQSNSY LNGQSLSFVVTT
SDRRSVVSYNVAPPSWSFGQTYTGGQFRY*

CDS (coding sequence)
>BolEXPA-20

ATGGGGCTTTTAGTAATATCTGCTCTCCTGCTGCATGTCCTAGTGTTTTCAACCTG
TGTTCAAGGCTTCTACCGTCGTGGCGGCCACCATCCTGGCGGCCATGGAGGACCG
TGGATCAACGCTCATGCTACTTTCTACGGCGGTGGTGATGCTTCCGGCACCATGG
GTGGAGCATGCGGGTACGGGAATCTGTACAGCCAAGGTTACGGAACAGAGACGG
CTGCGTTGAGCACCGCGTTATTTGATAACGGACTTAGCTGTGGTGCCTGTTTCGAG
CTGAAGTGTGTCAACGATCCTCAGTGGTGCATACAAGGCCGGTCCATCGTGGTCA
CTGCCACTAACTTTTGTCCTCCTGGTGGCGCTTGCGATCCTCCCAACCACCATTTC
GATCTTTCTCAGCCCATCTATGAGCATATCGCTCTCTACAAGTCCGGTATCATTCC
GGTTATGTACAGAAGGGTTCGGTGCAATAGAAGAGGCGGGATAAGGTTCACGAT
CAACGGTCACTCGTACTTTAACTTGGTGCTGGTCACAAACGTGGGTGGAGCCGGG
GACGTACACTCTGTGTCGATGAGAGGGTCAAGGTCAAAATGGCAGTTAATGTCAA
GAAACTGGGGGCAAAATTGGCAGAGCAACTCTTATCTCAATGGTCAAAGTCTGTC
GTTTGTTGTCACCACAAGTGATCGCCGAAGTGTCGTGTCGTACAATGTTGCTCCTC
CCAGTTGGTCCTTTGGCCAGACCTACACCGGAGGGCAGTTTCGGTACTAA

Nucleotide
>BolEXPA-20

ATGGGGCTTTTAGTAATATCTGCTCTCCTGCTGCATGTCCTAGTGTTTTCAACCTG
TGTTCAAGGCTTCTACCGTCGTGGCGGCCACCATCCTGGCGGCCATGGAGGACCG
TGGATCAACGCTCATGCTACTTTCTACGGCGGTGGTGATGCTTCCGGCACCATGG
GTACCTTATTTATCTCCAATAAATTTTATTTCTCATTTTCACTTGCATGACTGTAAT
TTTTAACTGACAAAAGTGTAGTGTTAAATGTAGTCATCTCACGGTTTCAGAGCTA



GCCAGTTCGCTCGTAACATAGAAACATGCAAACAATTGCAACGGCAAATCATGA
AAATATTGTTAAGAATACTATATTATACAAACAGAAGAAGAAGAAATCGACTCA
TTGACGTCATATGTTTTTAAAAACTAATTGTCTCAAACGCCATTTTTAGCATTTTC
TTTATGTGTGTATGTTATATTTATCTTCATTAAACTAATTTTCCTAACCCAAGATTT
TCACTTTTCCTATACTACAAAACACAAACGCAAACGCGGAAGCAAATAAAAGAA
AAACCTTATGTATGTTTGGCGACTTGACGTTTGCGTTTACAATTAATAAAATTGTT
TTATCTCAAACGTAAAGATTGTGATTTTTTTTTTGTAAACTGCTTTCAAGATTGTG
ATTTTTTTTTTTGAAAAAACAATGGACACTAGACAGATATATATAAAGGCAAAGA
CAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGCTTTTTTTTTTTTTTTTITATTTTTTTTTTGTTTI

[TTTTTTTTTTTTGCCTTTTTATTTTTCTGTCTAGTGTCCATTGTTTTTTCAAAAAAA
AAAAATAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAACAAGTCTAGTTT
TTGCTGTGGACTATAAACATTTGCCTAATGAACAAAATTAGGTGGAGCATGCGGG
TACGGGAATCTGTACAGCCAAGGTTACGGAACAGAGACGGCTGCGTTGAGCACC
GCGTTATTTGATAACGGACTTAGCTGTGGTGCCTGTTTCGAGCTGAAGTGTGTCA
ACGATCCTCAGTGGTGCATACAAGGCCGGTCCATCGTGGTCACTGCCACTAACTT
TTGTCCTCCTGGTGGCGCTTGCGATCCTCCCAACCACCATTTCGATCTTTCTCAGC
CCATCTATGAGCATATCGCTCTCTACAAGTCCGGTATCATTCCGGTTATGTACAGA
AGGTACTAATTTATTAACCCGGTTTACGGACCCTCCCATTAAATGTCTAGAAGTG
GCATAGTAGCATAGTACTGAACTATTAACAGTGTACGTTGTGAAATATTACTCGT
ACAATTATAATTTTATTAATATATGACTAGGAAATTTTACTACCGTTCTCATGTCA
AAAGCTAATTATACTTTAAAAGTATCAAATAACTAAGTAAGAAAACAAGATTAA
AGCTAGACTTATTTAGAAATAGATGCACATGCATGAATTAACAAATATGTGTGTG
GCTTTTTTCTTAAGTGTTAGCTGGTTATCTCTCGTCTGAATTTTTCAAAATATATTT
TTCTCTTATATATTTGCACAAAAGTCTTTTTGTTTTTTTTTTCTATAGACCGACGAG
TAGGAAAAGTAAGAGCCATGGAACCCATATATTGAACAATTTTGTAACTATAAAA
GAAAATTGGTTAGGACCATTATGTACAACAAACATATGTTGAAAATACAAAAAG
ACACGTATCTGCGTGATTCATCTTATACTATACCACTTAATGGAATTTAAACCTAT
TAATATGCATTTACTACTTTGGACCAGTTGATAAATGTCGTAGAAATTGGTTATTA
AATAATTAATAGACCAAAAACTGTACATCGGTATCAATTAAATCAACACCAAACT
TGTGGTACCTTTTCGGGAGAGCCATTTGAACTTTCATAATAGCATTATAACTAAAT
AATTGTTTCGGATGAATATATAGGGTTCGGTGCAATAGAAGAGGCGGGATAAGG
TTCACGATCAACGGTCACTCGTACTTTAACTTGGTGCTGGTCACAAACGTGGGTG
GAGCCGGGGACGTACACTCTGTGTCGATGAGAGGGTCAAGGTCAAAATGGCAGT
TAATGTCAAGAAACTGGGGGCAAAATTGGCAGAGCAACTCTTATCTCAATGGTCA
AAGTCTGTCGTTTGTTGTCACCACAAGTGATCGCCGAAGTGTCGTGTCGTACAAT
GTTGCTCCTCCCAGTTGGTCCTTTGGCCAGACCTACACCGGAGGGCAGTTTCGGT
ACTAA




