IDENTIFICATION

Species: Cucumis sativus
Locus: CsGy1G022650

Gene Model: CsGy1G022650.1
Description: CSEXPA-03
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
http://cucurbitgenomics.org/

KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02486
EXTERNAL RESOURCES
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Superfanilies PLNO0OOS0

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNO0O50 super family cl31535 expansin A; Provisional 30-257 2.36e-123
SEQUENCES

Peptide

>CsEXPA-03

MPKTAILLCIASLISTMWPAAARIPGIYSGGPWESAHATFYGGSDASGTMGGACGYG
NLYSQGYGVNTAALSTALFNNGLSCGACFEIKCANDPRWCHSGSPSIVITATNFCPPN
FALPSDNGGWCNPPRPHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVAYRRVGCRKPGGIRFTIHGF
RYFNLVLVTNVAGAGDIVKVSVKGTRTGWMSMSRNWGQNWQSNAVLVGQALSFR
VTGSDRRTSTSINVAPSDWQFGQTFTGKNFRV

CDS (coding sequence)
>CsEXPA-03

ATGCCTAAAACCGCCATTCTCCTCTGCATTGCATCTCTCATTTCAACAATGTGGCC
GGCTGCCGCCAGAATTCCTGGCATCTACTCCGGCGGTCCATGGGAGAGTGCCCAC
GCCACGTTCTACGGCGGCTCTGACGCCTCCGGCACAATGGGTGGAGCTTGTGGGT
ATGGGAATTTGTACAGCCAGGGGTATGGAGTGAACACGGCGGCGTTGAGTACGG
CGCTGTTCAACAATGGGCTGAGCTGTGGTGCTTGTTTCGAAATTAAATGTGCGAA
TGACCCAAGATGGTGCCATTCCGGCAGCCCGTCGATTGTTATTACGGCTACTAAT
TTCTGCCCTCCCAACTTTGCTTTGCCCAGTGATAATGGCGGGTGGTGTAATCCTCC
TCGCCCGCATTTCGATTTGGCTATGCCTATGTTTCTCAAGATTGCTGAGTATCGCG
CCGGAATAGTTCCCGTCGCCTACCGCCGAGTGGGATGTCGTAAACCGGGAGGGAT
CCGGTTCACAATCCACGGGTTCAGATACTTCAACTTGGTCTTAGTGACCAACGTG
GCGGGTGCAGGAGATATCGTGAAGGTGAGCGTGAAAGGCACGCGAACCGGGTGG
ATGAGCATGAGCCGTAACTGGGGTCAAAACTGGCAGTCAAACGCCGTTTTAGTGG
GTCAGGCCTTGTCTTTTAGAGTCACCGGCAGTGACAGACGGACCTCCACCTCCAT
CAACGTCGCACCCTCTGATTGGCAGTTCGGCCAAACCTTCACCGGCAAGAATTTT
AGGGTTTGA

Nucleotide
>CsSEXPA-03

ATTTTCAAAATCCCAAATCAAATTACCCCTTTTTTTCCCACTTTTTTTTGTTATTGA
AACAAAATAAGTGGGAAAAAAAAAAACCCAAAAATCCTTAAACTAGTTTCACAC
ACAAACACAAAAAAGATTCTACATTAAATGGAGGGTATAAGAGTAAATTGAGAA
AAAGGTTCTTGTGCTCCATAAGTACTGCCTCATCCCTTCTTCTCCAAATGCCCAAT



TCCACTCACTTTCCTCTCTCTTTTCAGTTATTAAACCTACAAAAATGCCTAAAACC
GCCATTCTCCTCTGCATTGCATCTCTCATTTCAACAATGTGGCCGGCTGCCGCCAG
AATTCCTGGCATCTACTCCGGCGGTCCATGGGAGAGTGCCCACGCCACGTTCTAC
GGCGGCTCTGACGCCTCCGGCACAATGGGTAGGTTGGAAAATTGAAAAGAAAGA
GATTAAAATGGAAATGGGTAATTGTAGACTTCAATTTTTAAATTTTTGGGTTTTTC
TTTTTCTGTGTGTAGGTGGAGCTTGTGGGTATGGGAATTTGTACAGCCAGGGGTA
TGGAGTGAACACGGCGGCGTTGAGTACGGCGCTGTTCAACAATGGGCTGAGCTGT
GGTGCTTGTTTCGAAATTAAATGTGCGAATGACCCAAGATGGTGCCATTCCGGCA
GCCCGTCGATTGTTATTACGGCTACTAATTTCTGCCCTCCCAACTTTGCTTTGCCC
AGTGATAATGGCGGGTGGTGTAATCCTCCTCGCCCGCATTTCGATTTGGCTATGCC
TATGTTTCTCAAGATTGCTGAGTATCGCGCCGGAATAGTTCCCGTCGCCTACCGCC
GGTCAGCCTCTTTCTTCCTCCCCTGTTTTCTCATTCATTTTCTGTTCAAATAACCAT
TTTACTCCTTCTGTTCTAACCTTTTTATGTTTTATTTATATATTATTTTTTCAAAAGA
TTATCTCTTTCTTTAATTAAACTAAATGTTTGGATTTTCTTTCTTAAATTCTAAATT
AATTTTCTTGTTTATAGATAGTTTCTTTGTTGTGTTTTAAAAATGTTTATTAATTTC
AAGGAAAATTAAAAAGGGTTTCTTTTTTGTTTCCTTTCAATAATAAAAAAAACCC
AACTATTTACAAAAAAAAAAAAAAAAAGAAGTCGGCAGAAGGGAAAATACGAA
AGTTTATTTTCTTGGTCTAAATATGAATTAGTTGGGACTATGCATCTTACAAATTT
GATTGCAATTATTTAAAAATATTCATATAGAAGTGAGAAATTTGATATTAGTTGT
AAAATTTGAAAGTAGAAAGAAAAAAAAGTAAAAAGTTTGTGTAATAAAATTAAT
AAATTGAGTAGATGGAACAATTTAAGAAAGAAAAGAAATAAAATTGTGTAAGTA
ATAATTTGAAAAGCGTGTGGGTGGCAGAGTGGGATGTCGTAAACCGGGAGGGAT
CCGGTTCACAATCCACGGGTTCAGATACTTCAACTTGGTCTTAGTGACCAACGTG
GCGGGTGCAGGAGATATCGTGAAGGTGAGCGTGAAAGGCACGCGAACCGGGTGG
ATGAGCATGAGCCGTAACTGGGGTCAAAACTGGCAGTCAAACGCCGTTTTAGTGG
GTCAGGCCTTGTCTTTTAGAGTCACCGGCAGTGACAGACGGACCTCCACCTCCAT
CAACGTCGCACCCTCTGATTGGCAGTTCGGCCAAACCTTCACCGGCAAGAATTTT
AGGGTTTGAATCACAACCAAAGAGGATTCAGATTATGACGTGGCCTCCTCAAGTT
TTTGACTATCAAAGTAAATATTTTAGGGCTGACGTGGCTGAACAAAAGTGTGGCC
CACAGTCCTACATTATTATTATTATTATTATTATCAATATTATAATTTTCTAATATA
ATGTTTTTATTTTTATTACTATTAAATATTAAATATTAATATTAATATTAATATTAA
TATTTATATTTATTI




