IDENTIFICATION

Species: Cucumis sativus
Locus: CsGy5G003310

Gene Model: CsGy5G003310.1
Description: CsSEXPA-10
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
http://cucurbitgenomics.org/

KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02486
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Superfanilies PLN00193

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00193 super family 33423 expansin-A; Provisional 12-259 2.76e-91
SEQUENCES

Peptide

>CsEXPA-10

MASSSSLSFNLFMVALVLAIFMRSTLAVFQPSPWKLAHATFYGDETASETMGGACGY
GNLFTNGYGTDTVALSSTLFNNGYACGTCFQIKCVQSKACYANVPFTTVTATNLCPP
NWSQDSNAGGWCNPPRVHFDMAKPAFMKIAWWKAGIVPVQYRRVPCAKKGGIRFS
LOQGNGYWLLVYVMNVGGGGDVYSMAVKGSKTGWITMSHNWGASYQAFSSLGGQS
LSFRITSYTTRETLTLWNVLPSNWQVGLTYNSKFNFR

CDS (coding sequence)
>CsEXPA-10

ATGGCTTCTTCTTCTTCTTTAAGCTTCAATCTCTTCATGGTGGCATTGGTTTTGGCC
ATCTTCATGAGATCAACCCTCGCTGTGTTCCAACCGAGCCCATGGAAACTTGCTC
ATGCCACCTTTTATGGCGACGAAACTGCCTCCGAGACTATGGGTGGAGCTTGTGG
GTATGGAAACTTGTTTACGAACGGGTATGGGACTGATACTGTGGCTTTAAGCTCG
ACGCTATTCAACAACGGCTACGCTTGCGGGACTTGCTTTCAAATCAAATGCGTGC
AGTCGAAGGCGTGCTACGCAAATGTGCCATTCACCACCGTGACAGCGACTAACCT
GTGCCCGCCAAACTGGTCGCAGGACTCCAACGCTGGTGGGTGGTGCAACCCACCA
AGAGTTCACTTCGACATGGCTAAGCCTGCCTTCATGAAGATCGCTTGGTGGAAGG
CTGGAATTGTCCCTGTTCAGTACCGCAGGGTTCCATGTGCGAAAAAAGGAGGAAT
TCGTTTCAGCTTGCAAGGAAATGGATATTGGTTATTGGTTTATGTGATGAATGTAG
GAGGAGGAGGAGATGTATATTCAATGGCAGTGAAAGGAAGCAAAACAGGATGG
ATAACGATGAGCCATAACTGGGGAGCTTCATATCAAGCTTTTTCTTCATTGGGTG
GCCAATCACTTTCATTCAGAATCACTTCTTACACAACTAGAGAAACACTTACTCTA
TGGAATGTTCTTCCTTCAAATTGGCAAGTTGGGTTGACTTACAATTCTAAGTTCAA
CTTCCGTTGA

Nucleotide
>CsSEXPA-10

ATGGCTTCTTCTTCTTCTTTAAGCTTCAATCTCTTCATGGTGGCATTGGTTTTGGCC
ATCTTCATGAGATCAACCCTCGCTGTGTTCCAACCGAGCCCATGGAAACTTGCTC

ATGCCACCTTTTATGGCGACGAAACTGCCTCCGAGACTATGGGTAACGCGATAAT
AGCTAGACTCAACAAATTTTGTTAAAAAGCTCAGAAATGTCATTTTTAAAACGTA



AATTAATGAACAAAATATGACCGTTTTGTTTTTCTTTTTTTTCAGGTGGAGCTTGT
GGGTATGGAAACTTGTTTACGAACGGGTATGGGACTGATACTGTGGCTTTAAGCT
CGACGCTATTCAACAACGGCTACGCTTGCGGGACTTGCTTTCAAATCAAATGCGT
GCAGTCGAAGGCGTGCTACGCAAATGTGCCATTCACCACCGTGACAGCGACTAAC
CTGTGCCCGCCAAACTGGTCGCAGGACTCCAACGCTGGTGGGTGGTGCAACCCAC
CAAGAGTTCACTTCGACATGGCTAAGCCTGCCTTCATGAAGATCGCTTGGTGGAA
GGCTGGAATTGTCCCTGTTCAGTACCGCAGGTGAGTTGAATTTGATTCGTTTTGTT
GTTTAATTTTAGAAAGATATTACATATACCCTAAACCTTATTTTTAAAATTTTTGG
CTGAATGGGTCTAGTTACATAAATTCTTGTGAGATAACTAGCAACTAGATTAAGA
TATTATATCCATGACATAGACGATAGAAGTTTAAAATTTTGTCTCAGATAGGTTCT
TCAACTAAAATTATAAACAAAACAAAAATAAGGCAACGTTTGAAAGTTTGGTCA
GCTCCCGACTTCAAATGTATTAGGAGAAAGGATTATAATAATTTAGGCCTACTTG
AATTAAAAGCATTTTCATTTGGGTAATTGCAATTTTTGAGCTAACAAGTTGTAAA
GTAACATTTTTAAATAATTACAAATATAACAAAATCTATTAATAATAAGTTTTATT
ATTTATTGATACACTATCTTATTGATAGACTCTCATTAGTAATATAGTCTATGACT
AATAAATTTTTATGTTAACGAATTGTCTATCTCTAGGATTGAATAATTTAGATTTI
GCTATAACTATATTTAGAAAAAGAAACAAATAAATTAAAGGTTGTGGGATAAGA
ACACATATGAAAATCACAACTAGCGAGGTTGACACATACCCCATAGCGCCTTCAT
CTCACCCTTGTTCAAAAGCGATAATTTATTAATGACCAATATGCTATAACTTTAAT
TTATTTTGCATTGAGTTCCATCTCTACTAATTCTTTGCATCTGATTGCTATACTTGC
AACTGCCTATTTTATTTAAACTCTTAAATCCACGTTCAATGGATATTAGGAAACAA
CTAGTACGATATTAATTAAACGTGAATGCTATTGTATAATGTAGGGTTCCATGTG
CGAAAAAAGGAGGAATTCGTTTCAGCTTGCAAGGAAATGGATATTGGTTATTGGT
TTATGTGATGAATGTAGGAGGAGGAGGAGATGTATATTCAATGGCAGTGAAAGG
AAGCAAAACAGGATGGATAACGATGAGCCATAACTGGGGAGCTTCATATCAAGC
TTTTTCTTCATTGGGTGGCCAATCACTTTCATTCAGAATCACTTCTTACACAACTA
GAGAAACACTTACTCTATGGAATGTTCTTCCTTCAAATTGGCAAGTTGGGTTGACT
TACAATTCTAAGTTCAACTTCCGTTGA




