IDENTIFICATION

Species: Boechera stricta

Locus: Bostr.6251s0047

Gene Model: Bostr.6251s0047.1.p
Description: BosEXPA-07
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Bstricta_v1 2
KEGG:-
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Query seq.
Superfanilies PLN0O0O50

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNO0050 super family 1535 expansin A; Provisional 6-256 9.43e-125
SEQUENCES

Peptide

>BosEXPA-07

MAAKVITLMAVMVVTALTVNAKIPGVYTGGPWINAHATFYGGADASGTMGGACG
YGNLYSQGYGVNTAALSTALFNNGLSCGSCFELKCVNDPGWCLPGNPSILITATNFCP
PNFAQSSDDGGWCNPPREHFDLAMPMFLSIAKYKAGIVPVSYRRIPCRKKGGIRFTIN
GFKYFNLVLVTNVAGAGDVRKVSVKGTNTQWLDLSRNWGQNWQSNAVLVGQSLS
FRVKTSDGRSSTSNNIAPSNWQFGQTYSGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>BosEXPA-07

ATGGCGGCTAAAGTAATTACATTAATGGCGGTTATGGTGGTTACTGCCTTGACTG
TGAACGCCAAAATCCCCGGAGTTTACACCGGTGGTCCCTGGATCAACGCTCACGC
CACCTTCTACGGCGGTGCTGATGCTTCTGGCACTATGGGTGGTGCGTGTGGGTAC
GGGAATTTGTATAGCCAAGGTTACGGTGTGAACACGGCGGCTTTAAGCACTGCCT
TATTCAACAATGGCTTAAGCTGTGGCTCTTGCTTTGAGCTTAAGTGTGTCAATGAT
CCAGGATGGTGTCTTCCCGGAAACCCATCAATCCTTATCACCGCCACTAATTTTTG
TCCTCCCAACTTTGCTCAATCTAGCGACGATGGTGGTTGGTGTAACCCTCCTCGTG
AGCACTTTGATCTCGCCATGCCTATGTTTCTTTCCATCGCTAAGTATAAGGCCGGT
ATCGTCCCCGTCTCTTACCGCAGGATCCCATGTAGGAAGAAGGGAGGTATAAGAT
TCACAATCAATGGGTTCAAGTACTTCAACTTGGTGCTGGTCACTAACGTAGCCGG
AGCAGGAGACGTCAGGAAGGTGAGTGTGAAAGGAACTAACACACAGTGGTTAGA
TCTGAGCCGGAACTGGGGACAAAACTGGCAATCCAACGCTGTTCTTGTCGGCCAA
TCTCTTTCTTTCCGAGTCAAAACCTCCGATGGCCGAAGCTCCACCTCCAACAACAT
TGCTCCGAGTAACTGGCAATTTGGTCAAACTTACTCCGGCAAGAATTTCCGCGTC
TGA

Nucleotide
>BosEXPA-07

CATTTGAAGCCTTTCCTCTCTCCCTCCATAAGTAGCCTTCCTTCCTTCCTCTCCCTC
TCACAATTCTCTCTTCTCTATCTCTCTCTTCCAAAAAACCAAACTTTTCTCCGTACT
AAAGTATATAAATGGCGGCTAAAGTAATTACATTAATGGCGGTTATGGTGGTTAC
TGCCTTGACTGTGAACGCCAAAATCCCCGGAGTTTACACCGGTGGTCCCTGGATC



AACGCTCACGCCACCTTCTACGGCGGTGCTGATGCTTCTGGCACTATGGGTACAC
TCTCTCTCTTTCACCTCCTCTGTTTTTAATCAAAAGTTATTTGTCTTTTCATTTTTTG
GTATCAAAGGTTTTAACTTTAGCTTCTTTTAATATTCTTTTTCTTCAAATGCAACAT
TTCACTAAAAAGTTACGTTCTTAAGAAAAAGTTCTCCAAGTTTTTGACTATTTTGA
ACCCATAAATGTTACCACTATTCACTGAATAAACGATTATGCAGGTGGTGCGTGT
GGGTACGGGAATTTGTATAGCCAAGGTTACGGTGTGAACACGGCGGCTTTAAGCA
CTGCCTTATTCAACAATGGCTTAAGCTGTGGCTCTTGCTTTGAGCTTAAGTGTGTC
AATGATCCAGGATGGTGTCTTCCCGGAAACCCATCAATCCTTATCACCGCCACTA
ATTTTTGTCCTCCCAACTTTGCTCAATCTAGCGACGATGGTGGTTGGTGTAACCCT
CCTCGTGAGCACTTTGATCTCGCCATGCCTATGTTTCTTTCCATCGCTAAGTATAA
GGCCGGTATCGTCCCCGTCTCTTACCGCAGGTATTTTCATCTCTCATACTCTTTGCT
CTGTTTTCTTCTCTTTTATATACTCTGTTTATGTCTCTGTTCTTCGTTTTTTTTTTCTC
TAAACTCTGTTTTAACCTTTTTAAGTTGCAAACTCTCAACATTTTCGGAACATAGG
AGAATTTGAGTCTTAAATATTAAAACACTTAACTTAAAAATACACTTAATTATGG
ATATTTTTCCCGATAAAAATCCCTTTATTTTTTTGCTTAGCTATTTTTCGAGACCGA
TCCTATGAAACCGCCTAATGCTGCTCAGTCAAAGATATATAAAGAATCTGTGAGC
CTGAAGATTTTCAGAGCCTTCGCATGTTCACTCTATTCTTTATTCCATTTTTCTTGA
TTTCCCGAGAAAGTTGCATCCTTTTCTTTTATTTTTCTCGGGAAACAAACATGAAA
AAAGTTTTTTTTTTTTTCTATAAACGTACTGTTTTAGTTGAGTCTATGCAAATCACC
TTTTCTGTCTTTTAGTCTCTTTAAAGCCAATAACCCTTTAACCAACGAAACTAAAC
TAACCTTTCAATCTGAAAATCCCAAAACACCCTTTAAACCGGGTCGGGTCATCAC
AACATACTACAAATTCACTTTCTTCCATGAAGTCACGTAAAATTAATTAAATTTTT
CAAATGGTCTAATCTAATATAGTCCATTATATTTTTTTTATCATTAATATAGCAGC
ACCAATATTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTNNNNNNNNNNTTTTTTTTTTTTTTTTTTGT
TGAGAATTTTTTGGGTGTTGCAGGATCCCATGTAGGAAGAAGGGAGGTATAAGAT
TCACAATCAATGGGTTCAAGTACTTCAACTTGGTGCTGGTCACTAACGTAGCCGG
AGCAGGAGACGTCAGGAAGGTGAGTGTGAAAGGAACTAACACACAGTGGTTAGA
TCTGAGCCGGAACTGGGGACAAAACTGGCAATCCAACGCTGTTCTTGTCGGCCAA
TCTCTTTCTTTCCGAGTCAAAACCTCCGATGGCCGAAGCTCCACCTCCAACAACAT
TGCTCCGAGTAACTGGCAATTTGGTCAAACTTACTCCGGCAAGAATTTCCGCGTC
TGATTTCTCGAAAATAAAAAGAACTGCGCAGCGGAAGATCATATATATTTATTTA
TTTACGTGTCTTTGATTTAGTTTACTATTTGGAATTGGGGTTTTACCATTTTTCCCT
TATTTTCTCAGGGAAAGTATTGGGATTGCCTGGTTTGGAAGTTAGGGCTTTATGTT
AAAGATTAGGGTTGTGTTGTTTTTGGGTTTGGTGTGTTGTGCCTTGTTTGGTATGT
AGAGAGGCGCTGAGGCGGCTGCAAAAAGAAAGGGTTGGGATAAACATAAATGTA
GCCCGCAGCTCTCTTTGCACGTTCTGATTGTATTAAGTATATATATTACGAAGAAG
CATGGATCTTCGATTTATATAAATAAATATATAATTGGCTATTTTGTGA






