IDENTIFICATION

Species: Eutrema salsugineum
Locus: Thhalv10026076m

Gene Model: Thhalv10026076m
Description: ESEXLB-01
Family: Expansin Like Beta

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Esalsugineum_v1 0
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02985
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Llst of domain hits

Name Accenlon Description Interval E-value
|+] PLN03023 super family 2 Expansin-like B1; Provisional 1-249 249e-154

SEQUENCES
Peptide
>ESEXLB-01

MKRSHVLHLLLVQVIFLLPLLCLSDDYVSSRATFYGSPDCKANPRGACGYGEFGRDI
NNGEVSGVSSRLWNNGTGCGACYQVRCKIPPHCNEEGVYVVATDYGGAGGDFIFSL
EAYGRMARPGTEDQLYSFGVVDVEYKRVPCRYGGSNLVYKVHEKSYNPHYLAVLIL
YVGGVNDILAVEVWQEDCKEWRRMRRVFGAVHDLENPPRGTLSLRFLVYGSAGIN
WVQSPNALPADWTAGATYNSNILLT*

CDS (coding sequence)
>ESEXLB-01

ATGAAGAGATCTCACGTTTTGCATCTTCTGCTTGTTCAAGTCATTTTCCTTTTGCCT
CTCCTTTGTTTATCTGATGACTATGTTAGCTCTAGAGCTACTTTTTATGGCAGCCC
CGATTGCAAAGCAAATCCTCGAGGAGCATGTGGGTATGGAGAATTCGGAAGAGA
TATCAATAATGGTGAAGTGAGTGGTGTTTCATCCCGACTATGGAACAATGGAACT
GGCTGTGGTGCTTGTTATCAGGTGAGGTGCAAAATACCTCCACACTGCAACGAGG
AAGGAGTATACGTGGTGGCTACGGACTACGGAGGAGCTGGTGGTGACTTCATATT
TAGCCTTGAGGCGTACGGACGTATGGCAAGACCAGGCACAGAGGATCAGCTCTA
TTCCTTTGGTGTGGTCGACGTCGAGTACAAGAGAGTCCCTTGCCGGTACGGAGGG
TCCAATCTGGTGTATAAGGTCCATGAAAAAAGCTACAATCCTCATTATCTTGCCG
TCCTTATCTTGTACGTTGGTGGTGTCAATGACATCCTCGCCGTTGAAGTCTGGCAG
GAGGATTGCAAAGAGTGGCGACGTATGAGAAGAGTGTTTGGAGCTGTACACGAC
TTGGAGAATCCACCAAGAGGCACTCTCTCTTTGAGGTTCTTAGTCTACGGAAGCG
CCGGAATCAATTGGGTCCAATCTCCGAACGCTCTTCCCGCCGATTGGACCGCCGG
AGCCACTTACAACTCCAACATTCTACTTACTTGA

Nucleotide
>ESEXLB-01

CACTAATCTATTTTCGCAAATCACTTGTTAAAATAGTCTCTTACAATAGTTATAGA
TAAAAATATGAAGAGATCTCACGTTTTGCATCTTCTGCTTGTTCAAGTCATTTTCC
TTTTGCCTCTCCTTTGTTTATCTGATGACTATGTTAGCTCTAGAGCTACTTTTTATG
GCAGCCCCGATTGCAAAGCAAATCCTCGTACGTATTTGAATTTTTTGTGTCATATA
TCAAGTACATTAATTATGTCATTTTTAGTATTATTTAGCATGATTGGTAAAGCTAC
ATTAACAGGAACATCTCAACATATAGAGTCAATATCATTATCACGTTAACTATTT
AATCTATGTATAACAATATCATTATCTACGTATAAGTACATGTAGATGAACACGA
TTCCATTAAGTGTCCGTATCTTTGATTCGAGTATGACATTACGTTTAATAGTGAGA




TTTTTCCAAGAATCCGTTGGTATGGATAAAATGCATAGAACTTTCTAATATGAAA
AAGGATGTAATAAATTTATTACTGGTTATGTATGCAGGAGGAGCATGTGGGTATG
GAGAATTCGGAAGAGATATCAATAATGGTGAAGTGAGTGGTGTTTCATCCCGACT
ATGGAACAATGGAACTGGCTGTGGTGCTTGTTATCAGGTTTGTTTTTTACATATAT
TTTATCTAGTCCAATATTTTATCAATAACATTATGCTATATACTATAATTTCTCGTT
CGATTATCATTACTAAACGAATATCATCAATTATTATCGATTATAAAAAAAGGTG
AGGTGCAAAATACCTCCACACTGCAACGAGGAAGGAGTATACGTGGTGGCTACG
GACTACGGAGGAGCTGGTGGTGACTTCATATTTAGCCTTGAGGCGTACGGACGTA
TGGCAAGACCAGGCACAGAGGATCAGCTCTATTCCTTTGGTGTGGTCGACGTCGA
GTACAAGAGAGTCCCTTGCCGGTACGGAGGGTCCAATCTGGTGTATAAGGTCCAT
GAAAAAAGCTACAATCCTCATTATCTTGCCGTCCTTATCTTGTACGTTGGTGGTGT
CAATGACATCCTCGCCGTTGAAGTCTGGCAGGTAAATTTCATCAAAAAGATTTCA
ACAAACAAATATTTGTATGTCTGTTTTTGAGGATCAAAATAGTTTTATTATAATCT
ATAAGTTTTTGAACCTAGACTTTTTGGCTTTTCAAAAAAACTACATACCTATGCCA
AATTTATTTGGCTATTCGTGGTAATTACATCATTTCTACGTCGCCATTTAATTAGT
AGTGCAAGTTAATCCGGCTGGTCATTGTCGATTTACTAATGACCACTAAAGACAT
GTTTATCAATTTATCATTAGTGGTGACGACGCACTGATATGTTACATAATCTTATC
TAATTGCATGGATTAGCTAGAGTTAGTGAAGATCCTAGCTATTGTCAAAGATGAA
ACCCATCATTAATCTTTCTTAAAAATCAACACAGTGCCAATATCTCTACGTAGGA
AATATTTCATACAAAATGAAAAAAAAAATTGTAATGTTTTGAATTTCTTGTTCCA
GGACTCCTTTTAGCTCTAGTTTCAACGCTTTTCTTAAATTAAACACAATGTATTCT
ACAACACTCATCATTAAGACAATATATTTCTTAAAGATTAATAACATAGTTGTAA
GCAAAAAACGGTTCGATGTTTTTTGAGTAAATAAAAACATGAATATATGATTCAG
GAGGATTGCAAAGAGTGGCGACGTATGAGAAGAGTGTTTGGAGCTGTACACGAC
TTGGAGAATCCACCAAGAGGCACTCTCTCTTTGAGGTTCTTAGTCTACGGAAGCG
CCGGAATCAATTGGGTCCAATCTCCGAACGCTCTTCCCGCCGATTGGACCGCCGG
AGCCACTTACAACTCCAACATTCTACTTACTTGATCCCCTAACATTTTGCATCTTT
CTCTCTATCTATTGTGTGGTTTCTCTATACATATGTAAAATGGAGATATATTTAAA
TAACGCCCTCTAGAACCATATAATAATTATCATAGTATATTCTTATAGTTATATTT
CTTGTGTCTATTTAAGAATATTGTAATGATTTGTAAGGTTTTGATTAGTAAT






