IDENTIFICATION

Species: Capsella grandiflora
Locus: Cagra.1150S0024

Gene Model: Cagra.1150S0024.1.p
Description: CgrEXPA-09
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cgrandiflora_vi_1

EXTERNAL RESOURCES



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cgrandiflora_v1_1
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List of domain hits R

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family ¢l31535 expansin A; Provisional 31-183  2.53e-68
SEQUENCES

Peptide

>CgrEXPA-09

MGRHVGFLVLVMVGVMASSVNGYGGGGGGSWVNAHATFYGGGDASGTMGGACG
YGNLYSQGYGTSTAALSTALFNNGLSCGSCFEIRCENDGKWCLPGSIVVTATNFCPPN
NALANNNGGWCNPPLQHFDLAQNWGQNWQSNSYLNGQALSFKVTTSDGRTVVSY
NAAPAGWSYGQTFAGGQFR*

CDS (coding sequence)
>CgrEXPA-09

ATGGGTCGTCATGTCGGGTTCTTAGTTTTGGTTATGGTAGGAGTAATGGCTTCTTC
TGTGAACGGCTATGGTGGTGGTGGCGGTGGCAGTTGGGTCAATGCTCATGCAACG
TTCTACGGGGGTGGCGATGCTTCCGGCACAATGGGTGGTGCTTGTGGATATGGTA
ATCTATATAGCCAAGGCTACGGGACGAGCACTGCGGCTTTGAGTACGGCTTTGTT
CAACAATGGACTTAGCTGTGGTTCTTGCTTTGAGATAAGATGTGAAAACGATGGT
AAATGGTGTTTGCCTGGCTCAATCGTCGTAACCGCTACAAACTTCTGTCCTCCAAA
CAACGCCTTAGCCAACAACAATGGTGGTTGGTGTAATCCTCCTCTTCAACACTTTG
ACCTTGCTCAAAACTGGGGACAAAACTGGCAAAGCAACTCTTACCTCAACGGTCA
AGCACTTTCCTTCAAGGTCACCACCAGCGACGGCCGTACCGTTGTCTCCTACAAC
GCCGCTCCTGCCGGCTGGTCTTACGGCCAGACCTTCGCCGGTGGACAGTTCCGCT
AA

Nucleotide
>CgrEXPA-09

CATATCTTTCTTTCTTTCTCTTGAAGGAAGGAAGAAGAAAGAAGATCTCCAAGTC

GTCCCTAGTATCTGCTTTTTCTTGTAGCTTCTTAACACAAGAAGCAAACATGGGTC
GTCATGTCGGGTTCTTAGTTTTGGTTATGGTAGGAGTAATGGCTTCTTCTGTGAAC
GGCTATGGTGGTGGTGGCGGTGGCAGTTGGGTCAATGCTCATGCAACGTTCTACG
GGGGTGGCGATGCTTCCGGCACAATGGGTAAACAATCCTTATTTACAGAACTCAT
GTCTAACCAATTATCAAATTTACTGATCTTCAATGTTACTACTACTTTCTAGGTGG

TGCTTGTGGATATGGTAATCTATATAGCCAAGGCTACGGGACGAGCACTGCGGCT
TTGAGTACGGCTTTGTTCAACAATGGACTTAGCTGTGGTTCTTGCTTTGAGATAAG




ATGTGAAAACGATGGTAAATGGTGTTTGCCTGGCTCAATCGTCGTAACCGCTACA
AACTTCTGTCCTCCAAACAACGCCTTAGCCAACAACAATGGTGGTTGGTGTAATC
CTCCTCTTCAACACTTTGACCTTGCTCAGCCTGNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNTATGTCAAGAAACTGGGGACAA
AACTGGCAAAGCAACTCTTACCTCAACGGTCAAGCACTTTCCTTCAAGGTCACCA
CCAGCGACGGCCGTACCGTTGTCTCCTACAACGCCGCTCCTGCCGGCTGGTCTTA
CGGCCAGACCTTCGCCGGTGGACAGTTCCGCTAAAAAGGGCGATTTGGTCTGTCT
CTTCTCCTATATATCTATAGTAAAACTCATTTGTGTTGGTGTGTAGAGGGCAATAT
TAGTAAACTCGGTTATTAAGAGAGTGGTGCGTCGAGGGCTCGGTTTTGCAGAAGG
CCTTGATGACGTCTATCTTTTTTGGACCTCTTTATGTTTTTTTTCTTTAAACTAGTTT
TTGTTAAGAAAGGAAAAACAAAATATAGTAGTTGATGTATTACTGATGCAGAGGT
GGAGTTTTAACTACCACCCGCTAGTAGTAGTATTGAGTTATTTCAAGACGTGAGA
GATGTTGGGTTGTGATGTTGTGTTATGAGACTAAGAAAAGTTGTTATATATGTTTG
TAATAATACTCAATTCTTTACTAAAAGTTATGAAATG




