IDENTIFICATION
Species: Arabidopsis lyrata
Locus: AL5G18890

Gene Model: AL5G18890.t1
Description: AIEXPA-13
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Alyrata v2 1
Kegg: https://www.genome.jp/entry/T01578

EXTERNAL RESOURCES
https://plants.ensembl.org/Arabidopsis lyrata/Info/Index



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Alyrata_v2_1
https://www.genome.jp/entry/T01578
https://plants.ensembl.org/Arabidopsis_lyrata/Info/Index
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List of domain hits ki

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family 31535 expansin A; Provisional 38-253  1.29e-120

SEQUENCES
Peptide
>AIEXPA-13

MGVLVISVLVVHLLVFSVCVQGVYRRGGHHPGGHMGPWINAHATFYGGGDASGTM
GGACGYGNLYSTGYGLETAALSTALFDQGLSCGACFELMCVNDPQWCIKGRSIVVT
ATNFCPPGGACDPPNHHFDLSQPIYEKIALYKSGIIPVMYRRVRCKRSGGIRFTINGHS
YFNLVLVTNVGGAGDVHSVSMKGSRTKWQLMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFVV
TTSDRRSVVSFNVAPATWSFGQTYIGGQFRY™*

CDS (coding sequence)
>AIEXPA-13

ATGGGCGTTTTAGTAATCTCGGTTCTTGTGGTGCATCTCCTAGTTTTTTCCGTCTGC
GTTCAAGGCGTATACCGTCGTGGTGGCCACCATCCCGGCGGCCACATGGGACCTT
GGATCAACGCTCATGCCACTTTTTACGGCGGGGGTGATGCTTCCGGCACTATGGG
TGGAGCATGCGGGTACGGGAATCTGTACAGCACAGGTTACGGACTGGAGACGGC
GGCACTGAGCACGGCGTTATTCGATCAAGGACTTAGTTGTGGCGCATGTTTTGAG
CTGATGTGTGTCAATGATCCTCAATGGTGCATAAAAGGCCGATCCATTGTGGTCA
CTGCCACTAACTTTTGTCCTCCTGGTGGTGCATGTGACCCTCCCAACCACCATTTC
GATCTTTCTCAGCCGATCTACGAGAAAATTGCTTTGTACAAATCCGGTATCATTCC
GGTTATGTACAGAAGGGTTCGGTGCAAGAGAAGTGGCGGGATAAGGTTCACGAT
CAATGGCCACTCATACTTTAACTTGGTGTTGGTCACAAACGTGGGTGGAGCCGGG
GACGTACACTCGGTCTCAATGAAAGGGTCGAGGACAAAATGGCAATTAATGTCA
AGAAATTGGGGGCAAAATTGGCAAAGCAACTCTTATCTCAACGGTCAAAGTCTGT
CGTTTGTTGTTACCACAAGTGATCGTCGAAGTGTCGTCTCGTTTAATGTTGCACCT
GCCACTTGGTCCTTTGGCCAGACCTACATCGGAGGACAGTTTCGGTATTAA

Nucleotide
>AIEXPA-13

AACTTCTCACATCTCCACATTCTGCATTTTGACTAAAACACCCTTTTGTTTTCTCTC
TCTCCTTTGCATGTTGTGATTCTTTTGCTTCACAACATGGGCGTTTTAGTAATCTCG
GTTCTTGTGGTGCATCTCCTAGTTTTTTCCGTCTGCGTTCAAGGCGTATACCGTCG

TGGTGGCCACCATCCCGGCGGCCACATGGGACCTTGGATCAACGCTCATGCCACT



TTTTACGGCGGGGGTGATGCTTCCGGCACTATGGGTACGCTTAGCGATAAGTTCA
ATAAAAATCCTCCTTCATTTTCAATTTTTCACTTGAATCATATTAATTCAGCTGAC
AAAAAGGTAGTTTAGTCATTTCATCTTAGCTTCATCTCATGTTTTCAGAACTAGAC
CCCTCGTTAGTCGTAACATGCAAACAATTTCAACGGCTAATCATAAAAATGTTTA
TTAAAGTCTGAATTGTTTCAAATGTCAATTGTTATGATTTAAGGAAAAAGAAAAA
AGTAACAGATTTATTGTGATATAAAACATTTTTTATTTTCATAAATATTTTTCATA
CAAAAATCTAAATGCAGACGAAAACTCTACTTCTGTTTAAAACAATAAAAATAAA
TACAATCCCAAACAGATAATCTGAGACCTAAGTTTTTGTTGATGAACTACATTAG
GTGGAGCATGCGGGTACGGGAATCTGTACAGCACAGGTTACGGACTGGAGACGG
CGGCACTGAGCACGGCGTTATTCGATCAAGGACTTAGTTGTGGCGCATGTTTTGA
GCTGATGTGTGTCAATGATCCTCAATGGTGCATAAAAGGCCGATCCATTGTGGTC
ACTGCCACTAACTTTTGTCCTCCTGGTGGTGCATGTGACCCTCCCAACCACCATTT
CGATCTTTCTCAGCCGATCTACGAGAAAATTGCTTTGTACAAATCCGGTATCATTC
CGGTTATGTACAGAAGGTACAAAATTTATTAACCTTGATTAGAGCCTCACAATGG
TGTTATTTGATGGCATGCACAGAACTGAACTATAGTGTATAGTTTACGAATATTAT
CTCACATTGAATTTTTATCAAAATTAAAAAAAAAAAAAATTAGAAATAGAACTCG
TATCTTTGATTTTTGTAACACTTTAATTTCAAGTAGATTATAGATCTTCATTTTTTG
ACTTGAGAGATAAATATTCAAATTTTCTACTCGAATATTTAATTGAAAGTTGAAA
CTAATCGTAAAAGCAAATAATAAGGTAACACGACTAAGTTAAAGTTGTACTTATT
TAGAACAGATGGACTTCTATATGTATGACTTTTGTCTTAACTCTAACTGGTTATCT
CTTTTGTCTGTTTTTTTTTAAATATAAAATAATTTCTTATTTATTCTTTTTTTTGGTT
CAAAAATTTGCTGTTTATTCTATCTTCTATTTTTGAACAAAATTTTTTGTAGTATTT
TTATAGACTAACGATTAACGAAGGCAAAGTAAGAGTTCTTCTTACCTTAGTTATT
GTTTCTGACTTTTCATAGAACATATGTGTCGAAAACACACAAAAGCCGCGTATAG
TGAAACATTTATAATCAGCTTTTGGTCCTATAAATACGCATTTAATACTTTTGGAC
CAGTTGATACATGTGGTAGAAATAAGGTATTAAATTATTAATAGACCCAAAACTG
AATAATAGTGACACACCAAACTTCCTAGTAGTACATAAGCTTTCATAATATATAG
TTTTCATATAAATGATTTGTGTTATAGGGTTCGGTGCAAGAGAAGTGGCGGGATA
AGGTTCACGATCAATGGCCACTCATACTTTAACTTGGTGTTGGTCACAAACGTGG
GTGGAGCCGGGGACGTACACTCGGTCTCAATGAAAGGGTCGAGGACAAAATGGC
AATTAATGTCAAGAAATTGGGGGCAAAATTGGCAAAGCAACTCTTATCTCAACGG
TCAAAGTCTGTCGTTTGTTGTTACCACAAGTGATCGTCGAAGTGTCGTCTCGTTTA
ATGTTGCACCTGCCACTTGGTCCTTTGGCCAGACCTACATCGGAGGACAGTTTCG
GTATTAATTATATATAATCGGTTTTCGGTTTGGTTTTGTTCGGTTTTGTTATTGTGT

TTTTTTTTTTTCGGTTCCAAGTTGGGGACTCTTTTTTGGTAACCAATTGAGATTGGG
ACTGATAGTGATAAGTAGCGAATATGTGTGGGAACGAGAAAGAGAAAAGTATAA
TTCTCGTTTTTATAATATAAGAAAATGAAAGTGATGTTATGTATTTGTTTTAATTA
ATTTGAGTACTATAC




