IDENTIFICATION
Species: Arabidopsis lyrata
Locus: AL5G12660

Gene Model: AL5G12660.t1
Description: AIEXPA-12
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
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https://www.genome.jp/entry/T01578
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Superfanilies PLNO0O0OS50

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00O50 super family 31535 expansin A Provisional 6-252 563e-143
SEQUENCES

Peptide

>AIEXPA-12

MFMGKMSLLGFVLVGFAVMVCSVHGYDAGWVNAHATFYGGSDASGTMGGACGY
GNLYSQGYGTNTAALSTALFNNGLSCGACFEIKCQSDGAWCLPGAIIVTATNFCPPNN
ALPNNAGGWCNPPLHHFDLSQPIFQRIAQYKAGVVPVSYRRVPCMRRGGIRFTINGH
SYFNLVLVTNVGGAGDVHSVAVKGSRTRWQQMSRNWGQNWQSNNLLNGQALSFK
VTASDGRTVVSNNIAPASWSFGQTFTGRQFR*

CDS (coding sequence)
>AIEXPA-12

ATGTTCATGGGAAAGATGAGTCTTTTGGGATTTGTTCTGGTGGGATTTGCTGTAAT
GGTGTGCTCTGTTCATGGTTATGACGCTGGATGGGTCAATGCTCATGCTACCTTCT
ATGGTGGAAGTGATGCTTCAGGAACAATGGGTGGGGCTTGTGGCTACGGGAACC
TCTATAGTCAAGGATACGGAACCAACACGGCGGCGTTGAGCACCGCACTGTTCAA
CAACGGTCTTAGCTGCGGCGCGTGTTTCGAGATCAAGTGTCAGAGCGACGGCGCG
TGGTGTTTACCTGGTGCTATCATAGTCACAGCCACCAATTTCTGCCCTCCTAATAA
CGCTCTTCCCAATAACGCTGGTGGTTGGTGTAACCCTCCGCTTCACCATTTTGATC
TCTCTCAGCCGATTTTCCAACGCATTGCTCAGTACAAAGCTGGTGTTGTCCCTGTT
TCTTACCGAAGGGTTCCGTGCATGAGAAGGGGAGGCATAAGGTTCACAATTAATG
GCCACTCTTACTTCAACCTGGTTTTGGTGACCAATGTTGGTGGTGCTGGAGATGTT
CACTCTGTAGCGGTTAAAGGTTCAAGAACAAGGTGGCAACAAATGTCAAGAAAC
TGGGGTCAAAACTGGCAAAGCAACAATCTTTTAAATGGTCAAGCATTGTCCTTTA
AGGTTACTGCTAGTGATGGTCGTACCGTCGTCTCTAACAACATTGCTCCGGCTAGT
TGGTCTTTTGGACAAACCTTCACCGGCCGTCAATTCCGTTGA

Nucleotide
>AIEXPA-12

TCTTCACTCCCATCAAAGCAGAGCAGCTATCTTTCTCCTTCACATTCCATTTTCTCT
CACTCTCCTTCATTAAAGCTCTGCACTTTCTCAAACAGAATGTTCATGTAATAAAC
ATCTTCCTTTCAAAAACTTTTTATTTCTATCTTGCTTATAATGTATAAAGTTCTAAT
TTTTGTTTGAAAATTTGTTCAATTGCAGGGGAAAGATGAGTCTTTTGGGATTTGTT



CTGGTGGGATTTGCTGTAATGGTGTGCTCTGTTCATGGTTATGACGCTGGATGGGT
CAATGCTCATGCTACCTTCTATGGTGGAAGTGATGCTTCAGGAACAATGGGTAAG
AGCTTTCAATATGTTCTCTAAAATGTCTCAATGAAAACTAAATCTAGGAAATTCA
CACTTTTGTTGTCGTTGTTGTTGTTGTTGTCTCTAGGTGGGGCTTGTGGCTACGGG
AACCTCTATAGTCAAGGATACGGAACCAACACGGCGGCGTTGAGCACCGCACTG
TTCAACAACGGTCTTAGCTGCGGCGCGTGTTTCGAGATCAAGTGTCAGAGCGACG
GCGCGTGGTGTTTACCTGGTGCTATCATAGTCACAGCCACCAATTTCTGCCCTCCT
AATAACGCTCTTCCCAATAACGCTGGTGGTTGGTGTAACCCTCCGCTTCACCATTT
TGATCTCTCTCAGCCGATTTTCCAACGCATTGCTCAGTACAAAGCTGGTGTTGTCC
CTGTTTCTTACCGAAGGTAAACATAGATCTTTACCGTTACAATTACAAAGTCTTAA
TCTTTTTGCAGTTTCTTGATTATGTATCAAATTTCTTGCTATAGGTCTTCATAATAG
CTCTGTTTCTTAAAGAATTAAGAGTTTTATGGATCTTCATAATTGCTCTGTTTCTTG
TTGAAAGTTTCAATCTTTATTCAGTTTCGAATCTGGGTATCAATAATCTCTAAATG
GGTCTTCATAAATCTAGTTATATCTCTGGTTTCGTTATTTAACTTTTCTCAAATGGC
TCTGTTATTTAACTGATGTTTTTTTTGTTTGCTTTATGTGTAGGGTTCCGTGCATGA
GAAGGGGAGGCATAAGGTTCACAATTAATGGCCACTCTTACTTCAACCTGGTTTT
GGTGACCAATGTTGGTGGTGCTGGAGATGTTCACTCTGTAGCGGTTAAAGGTTCA
AGAACAAGGTGGCAACAAATGTCAAGAAACTGGGGTCAAAACTGGCAAAGCAAC
AATCTTTTAAATGGTCAAGCATTGTCCTTTAAGGTTACTGCTAGTGATGGTCGTAC
CGTCGTCTCTAACAACATTGCTCCGGCTAGTTGGTCTTTTGGACAAACCTTCACCG
GCCGTCAATTCCGTTGAAATTGTGTTAAGTTCAGTTTTATGCAGTTTAGGGTTTGT
GTAGTAGTGGTTCAGGAAAGAGGAGAGAAAGAGAGAGGGTTTAAGGCTTTTTAG
GGTTTTAAGTGGAGAGCCTTAAAACTTCTTCTTTGACTCTGAGGGGTAAAATGGA
GAAAGGAGCTTATTTTAAAAGGGCTCTTTTGGTCATTTTAAGGATTAGGGTTTTAG
TAAGTGGGTATTGAGTAGTAGAGTGGTGTGTCTAAGGGACCTCTATGTTTCACCA
ATGGGTTCCTTTGTTTTATCACTTTTTATTTTGTTTTATCTTTTTTCTAGCTTCTGTC
TTGTGGTTTAAAAAAGCAGAAGTGGGTAGGGGCAGAGGAGGAAATTCACCACCC
GCCATGTGTTTTACTTTTTGGGTCGTTTTGGTTTATGTTATCAAGTTGTCATGTAAG
GGTTAAAGTTGTTTAAGATCAGCTTTACCTGGGCTTTGATAAGTGTTTTGTTACCT
TACTATGAAATTTATGTGTTTTGTGTGATTTTAAGCTTATGCCTTTCTTTTTGAAGA
ACGTAAATAATTTTGACTTTGAAAC




