
IDENTIFICATION 

Species: Manihot esculenta  

Locus: Manes.09G093200 

Gene Model: Manes.09G093200.1 

Description: MsEXPA-24 

Family: Alpha Expansin  

3D structure: 

 
GENOME DATABASES 

Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mesculenta_v7_1  

KEGG: https://www.genome.jp/entry/T05761  

EXTERNAL RESOURCES 

https://cassavagenome.org/  

https://cassavabase.org/  

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mesculenta_v7_1
https://www.genome.jp/entry/T05761
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https://cassavabase.org/


GENE STRUCTURE 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>MsEXPA-24 

MARLLCILYLLPLFMVANARIPGLYTGGPWESAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNL

YSQGYGVNTAALSTALFNNGLSCGACFEIKCANDPKWCNPGSPSIFITATNFCPPNFA

LPSDNGGWCNPPRPHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVTFRRIPCRKQGGIRFTINGFRYF

NLVLVTNVAGAGDIVKVSIKGSKTGWLSMSRNWGQNWQSNAVLVGQSLSFRVTGS

DRRTSTSWNIAPANWQFGQTFTGKNFRV* 

CDS (coding sequence) 

>MsEXPA-24 

ATGGCTCGTCTCCTCTGCATTCTATATCTGCTACCGCTTTTCATGGTAGCTAATGC

AAGAATCCCTGGTCTTTACACCGGTGGCCCTTGGGAATCTGCCCATGCTACTTTCT

ATGGTGGAAGTGACGCCTCTGGAACTATGGGTGGTGCTTGTGGATATGGTAATCT

TTACAGCCAAGGTTATGGAGTGAACACAGCAGCCTTGAGCACAGCACTCTTCAAT

AATGGTCTCAGTTGCGGCGCTTGCTTTGAGATCAAATGTGCAAATGATCCCAAAT

GGTGCAATCCTGGTAGCCCATCCATTTTCATAACTGCAACCAACTTCTGTCCTCCG

AACTTTGCACTGCCCAGCGACAATGGCGGATGGTGCAACCCACCTCGTCCACATT

TTGATCTTGCCATGCCCATGTTTCTCAAGATCGCCGAGTACCGCGCTGGAATAGTC

CCCGTCACTTTCCGCCGGATACCATGCAGGAAGCAAGGCGGGATCAGATTCACGA

TCAACGGCTTCCGTTACTTCAATCTGGTACTGGTCACAAACGTCGCAGGTGCAGG

AGATATAGTGAAGGTGAGCATCAAGGGATCAAAGACAGGGTGGTTGAGCATGAG

CAGAAACTGGGGGCAAAATTGGCAGTCCAATGCAGTACTTGTGGGGCAGTCTCTT

TCATTTAGGGTCACGGGCAGTGATAGGCGCACGTCTACTTCCTGGAACATCGCAC

CAGCTAATTGGCAGTTCGGTCAGACCTTCACGGGAAAGAATTTCCGAGTCTGA 

Nucleotide 

>MsEXPA-24 

TTCACAAATAAATAAATAAAATAAAAAAGTGAAAATTCCTCAAAATGGATCTAC

AAAGTAGAATACAGCAAATTGCATTAATTACAGAGTAGTAACTTCTCAGACCTCC

CTGCCTTCACTTTGATCAACACCCTCTCCCTCTCAATAAATACCCCCCACCTTCTT

CCCGCTTTCCTCATTCCCTCCCTTCTCCTCCGCATTTTCACAAACACTCTCCGTCCT

TTCTTCTCTCTCTCTCAAATGGCTCGTCTCCTCTGCATTCTATATCTGCTACCGCTT

TTCATGGTAGCTAATGCAAGAATCCCTGGTCTTTACACCGGTGGCCCTTGGGAAT

CTGCCCATGCTACTTTCTATGGTGGAAGTGACGCCTCTGGAACTATGGGTATGTTC

TCTTTTTATAGAACTACAAGCTCTCTCTCTCGAGGCTCTGCATTTTGCTAAATCAT



AGTCATTTGATCAATTGATAACTTGTTTATATCCACTGTTCTGTGCGCAGGTGGTG

CTTGTGGATATGGTAATCTTTACAGCCAAGGTTATGGAGTGAACACAGCAGCCTT

GAGCACAGCACTCTTCAATAATGGTCTCAGTTGCGGCGCTTGCTTTGAGATCAAA

TGTGCAAATGATCCCAAATGGTGCAATCCTGGTAGCCCATCCATTTTCATAACTG

CAACCAACTTCTGTCCTCCGAACTTTGCACTGCCCAGCGACAATGGCGGATGGTG

CAACCCACCTCGTCCACATTTTGATCTTGCCATGCCCATGTTTCTCAAGATCGCCG

AGTACCGCGCTGGAATAGTCCCCGTCACTTTCCGCCGGTGAGTGCATCTCCGCTTT

TGTTTTTGCTTACACATTCTGGGTCAGATTCCCGTTCTTTTCATTCTAGCTTTTAAC

TTAAGTTCTCGGCTACTTAAGTTGCTTGATAGTGCTTAAATTGAGGTTTTATTTCC

GCGTAAATCACTGTCTACGTATTATTAATCCATTTTTTTATATAAAAAAAATTATA

CTAGTATATTAATTTGTTTTGACAATAGGGATGGGTATAGTTTTAGTAGCATTTTA

TTTTTCTCGGGAAACGAACAGCGCCTCAAAGGAACTAAGCATCATTGCAAATTGC

TGGCAGAGAATTGATCCTCTTGTTGCTTTCTTACCCATACAAGAAAAATTATTCTT

AAGAAAAAAGAATGTTTGAAATGGATAAGAAAATTACTAAATGAAAAATATTTT

TGTATTAAAATAGAAAATGACCTTTTTATCATGAGAATTTAATTAATTTTTTTATT

TATAATATTGTAATTAAATAATAAAAAATAAGTTAAAAAATATAAATCATATGTT

TTATTTTATATTTTTTCTAAAATAAATAAGCTGTACAATTATCTCATTGATCCAAG

GGAAAATGATAGGGTACATTTATTATATGTAGTACAATTACCAGCAAACGCACTG

CATATTATGAAAAGACGAAGATAACCTTAACCTTTCAGTAGATAGACTTAAATGA

TGATAAGCAATCTGGTAAATTCATATTCCCGAGAAATCCAGAAAAGGGTAAAAA

TTAATCACTCCAAGTCCCACGCGTGTTGGATCACTCACCAGACGGAAAGAGAAAA

AAGCCCCCATCTATGAATTTTTCTTTCTTATGGGATTGGAAAATAATTTTAATTTA

CATTTTTTTTCTGGATTTGCAGGATACCATGCAGGAAGCAAGGCGGGATCAGATT

CACGATCAACGGCTTCCGTTACTTCAATCTGGTACTGGTCACAAACGTCGCAGGT

GCAGGAGATATAGTGAAGGTGAGCATCAAGGGATCAAAGACAGGGTGGTTGAGC

ATGAGCAGAAACTGGGGGCAAAATTGGCAGTCCAATGCAGTACTTGTGGGGCAG

TCTCTTTCATTTAGGGTCACGGGCAGTGATAGGCGCACGTCTACTTCCTGGAACAT

CGCACCAGCTAATTGGCAGTTCGGTCAGACCTTCACGGGAAAGAATTTCCGAGTC

TGATTTACCTCCCCATAATTTTAATTTCAAAACAATTTTTTTCTTTAAGTTTATTAT

TTTATATCGAACTATATTATTAGATCCAAGTGTTTCCCGCCTTCAATTTTCCTAAA

TTTTCTCGGGAAAATTTGAAGTTGCGCGTCGGGCTTGATGTGGGGATTTTGGTAG

GGGATAGGGGAAATTGTTGTCTGTGGTAACCTTTTTCTTTTTACTATGGACACTGT

TTTGTTTGGGAGGGGGAAGGGGTTTTACTTTTTACTGTTTACTGTTTAGTGTGTTA

GTTGGTGAAAAGTTAAAGAAGCTGAAGCGGCTGCAACAAGGAAAAACATGTAGC

CCGCAGCCTCTGAGCAATACAAGTCTCTGTATTGTCCTGTTCTTATTAATGCTATT

ACCTTATTTGGTCTTAAGCCATAATTTACTCTTAAA 




