IDENTIFICATION

Species: Capsella rubella

Locus: Carub.0007s3663

Gene Model: Carub.0007s3663.1.p
Description: CrEXPA-22

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Crubella_v1 1
KEGG: https://www.genome.jp/entry/gn:T02984

EXTERNAL RESOURCES
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https://www.genome.jp/entry/gn:T02984
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Query seq.
Superfanilies PLNO0OS0

-+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNO0050 super family 31535 expansin A; Provisional 44-264 1.75e-94
SEQUENCES

Peptide

>CreXPA-22

MKHSEKMIYVQVLIMIMAMWEFVPMSYGQEAEAPDVKNPTNSIDTAWYDARATFYG
DIHGGDTQQGACGYGDLFKQGYGLATAALSTALFNDGYTCGACFEIMCANNPQWC
LPGSIKITATNFCPANY SKTQDIWCNPPQKHFDLSLAMFLKIAQYKAGVVPVRYRRIP
CVKTGGVKFETTGNPYFLMILPYNVGGAGDIKYVQIKGNNTGWITMSKNWGQHWT
TNVVLVGQGLSFRVTTSDGITKEFWNVVPKNWGFGQTFDGRINF*

CDS (coding sequence)
>CrEXPA-22

ATGAAACACTCAGAAAAAATGATCTATGTTCAAGTGTTGATAATGATAATGGCGA
TGTGGTTCGTTCCCATGAGTTATGGTCAAGAAGCCGAAGCACCCGATGTTAAGAA
TCCAACCAATTCAATCGACACTGCTTGGTACGACGCACGAGCCACATTTTACGGT
GACATCCATGGTGGAGACACTCAACAGGGAGCTTGTGGATACGGTGACCTATTCA
AACAAGGCTATGGTCTAGCTACAGCAGCGTTAAGCACGGCACTCTTCAACGACGG
GTACACATGCGGTGCGTGTTTTGAGATCATGTGCGCGAATAATCCACAATGGTGT
TTGCCCGGATCCATCAAGATCACCGCTACAAACTTCTGTCCAGCAAATTACAGCA
AAACCCAAGACATTTGGTGCAACCCACCACAGAAACACTTCGATCTCTCCCTAGC
CATGTTCCTCAAGATCGCTCAGTACAAAGCCGGGGTTGTCCCAGTTAGATACAGA
CGTATTCCTTGTGTGAAAACAGGTGGTGTCAAGTTCGAAACTACAGGAAATCCAT
ACTTCTTGATGATCTTGCCATACAATGTAGGAGGAGCTGGAGATATTAAGTATGT
GCAAATTAAGGGAAACAATACAGGGTGGATAACAATGTCAAAGAACTGGGGACA
ACATTGGACCACTAATGTTGTATTGGTCGGCCAAGGTTTATCGTTCAGGGTTACG
ACAAGTGACGGGATTACAAAAGAATTTTGGAATGTGGTGCCAAAGAACTGGGGT
TTTGGGCAGACGTTTGATGGAAGGATTAACTTTTAA

Nucleotide
>CrEXPA-22

CTTAATTAGTAATAACAATAATCATGAAACACTCAGAAAAAATGATCTATGTTCA
AGTGTTGATAATGATAATGGCGATGTGGTTCGTTCCCATGAGTTATGGTCAAGAA
GCCGAAGCACCCGATGTTAAGAATCCAACCAATTCAATCGACACTGCTTGGTACG
ACGCACGAGCCACATTTTACGGTGACATCCATGGTGGAGACACTCAACGTAAGTT
AAAATATTAACTGTTTTTTTATATCTAGTTACTATTTTTTTGTTATAACTATATATA



GTTCTTGGTTACAAGTTACAACGACTATTATTATTGAATTGAATGTGTTACATGCT
TATTTACATTTACGTATATCGTTTTCACAATGCAAATTGCCAACTATGATCTTCTC
TTTTGTTTACATAAATATATAATTTAAATGAAATATATAAATTTAGTACATAAATA
TATTACTATAATTGAAATGCCAAAAATATTACTATATATGATAAGTTGATAACAT
AACATTTTTTACTCAAAAAAACTGAAGGTAATATGTAAACCAACAAATAACAAAT
AGTCAAAGTTTAGTTACATTTGAATTTTTGTTTTTAATTTTTTTAGAAATTATTATT
ACATATATACTCACTTTTTCACATTTAATGTATAGAGGGAGCTTGTGGATACGGTG
ACCTATTCAAACAAGGCTATGGTCTAGCTACAGCAGCGTTAAGCACGGCACTCTT
CAACGACGGGTACACATGCGGTGCGTGTTTTGAGATCATGTGCGCGAATAATCCA
CAATGGTGTTTGCCCGGATCCATCAAGATCACCGCTACAAACTTCTGTCCAGCAA
ATTACAGCAAAACCCAAGACATTTGGTGCAACCCACCACAGAAACACTTCGATCT
CTCCCTAGCCATGTTCCTCAAGATCGCTCAGTACAAAGCCGGGGTTGTCCCAGTT
AGATACAGACGTATTCCTTGTGTGAAAACAGGTGGTGTCAAGTTCGAAACTACAG
GAAATCCATACTTCTTGATGATCTTGCCATACAATGTAGGAGGAGCTGGAGATAT
TAAGTATGTGCAAATTAAGGGAAACAATACAGGGTGGATAACAATGTCAAAGAA
CTGGGGACAACATTGGACCACTAATGTTGTATTGGTCGGCCAAGGTTTATCGTTC
AGGGTTACGACAAGTGACGGGATTACAAAAGAATTTTGGAATGTGGTGCCAAAG
AACTGGGGTTTTGGGCAGACGTTTGATGGAAGGATTAACTTTTAAGAGAAGGATT
TGAGTTTCGTTAGCGGTGGCCGTACCATCCGATATCTGTATTAGGAGGATATTGTT
TACGTTACTTAATTTTTCTTAATAAAACCACATTTCTAAATGATAAT




