IDENTIFICATION

Species: Manihot esculenta
Locus: Manes.10G029400

Gene Model: Manes.10G029400.1
Description: MSEXPA-28
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/
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superfanilies PLNO0OSO

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNOOOS0 super family 1535 expansin A; Provisional 26-253 364e-124
SEQUENCES

Peptide

MsEXPA-28

MAAICIVSLVLFFTLVDARIPGVYIGGPWQSAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNLYS
QGYGVNTAALSTALFNNGLSCGACFELKCANDPQWCHPGSPSILITATNFCPPNYALP
SDNGGWCNPPRPHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVSYRRVPCRKQGGIRFTINGFRYFN
LVLITNVAGAGDIVKASVKGSNTGWMSMSRNWGQNWQSNAILVGQSLSFRITGSDR

RTSTSWNIVPSNWQFGQTFTGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>MSsEXPA-28

ATGGCTGCAATTTGTATTGTGTCTTTAGTGCTGTTTTTTACTCTTGTTGATGCTAGA
ATTCCTGGTGTTTACATTGGTGGACCATGGCAGAGCGCACATGCTACCTTTTATGG
TGGCAGTGATGCCTCTGGGACAATGGGTGGTGCTTGTGGATATGGAAACCTGTAT
AGCCAAGGCTACGGTGTGAACACTGCAGCTCTAAGCACAGCTCTGTTCAACAATG
GACTCAGTTGTGGTGCCTGTTTTGAACTCAAGTGTGCTAATGATCCACAATGGTG
CCATCCTGGTAGCCCATCGATCCTTATCACGGCCACAAACTTTTGCCCTCCTAACT
ATGCTCTTCCAAGTGATAATGGTGGGTGGTGCAACCCTCCTCGTCCTCATTTCGAT
CTTGCCATGCCCATGTTCCTCAAGATCGCTGAATACCGTGCCGGCATCGTCCCCGT
TTCTTATCGCCGGGTGCCGTGCAGAAAGCAAGGAGGAATCAGGTTCACAATCAAT
GGCTTCCGTTACTTCAACCTGGTATTAATCACCAACGTCGCAGGTGCAGGAGATA
TAGTGAAGGCGAGTGTAAAGGGATCAAATACTGGATGGATGAGCATGAGTCGTA
ACTGGGGTCAAAATTGGCAATCAAATGCTATTTTGGTTGGTCAGTCACTTTCCTTC
AGGATCACAGGCAGCGATAGACGCACCTCCACTTCCTGGAATATTGTTCCTTCAA
ATTGGCAATTTGGACAAACTTTCACCGGAAAAAATTTCAGGGTCTGA

Nucleotide
>MSEXPA-28

AGAATTCCTCGTCTCTCTTCCCTTGCCCTTCTCTTCCTCTTTGCTTTCACGGAGCAG
AAGTTAGGGAAGCAATCAATGGCTGCAATTTGTATTGTGTCTTTAGTGCTGTTTTT
TACTCTTGTTGATGCTAGAATTCCTGGTGTTTACATTGGTGGACCATGGCAGAGCG
CACATGCTACCTTTTATGGTGGCAGTGATGCCTCTGGGACAATGGGTACTGTAAT
TTTTTTGTTAATATCATCAATTTCTGGTTCATTTATGTTGCTCTGCTCTTAACAATC
GAGGGTATCTGCATTTTTCATCATTGACCCATGTTTGGTTACTGCATTTCCCAAGA
AAAACCCATAACATTCTCGTAATCTCGAGAAACCCATTTGCAGAAATGATCTGAT
TCTTTCTCTGAATTTATGTGCAGGTGGTGCTTGTGGATATGGAAACCTGTATAGCC



AAGGCTACGGTGTGAACACTGCAGCTCTAAGCACAGCTCTGTTCAACAATGGACT
CAGTTGTGGTGCCTGTTTTGAACTCAAGTGTGCTAATGATCCACAATGGTGCCATC
CTGGTAGCCCATCGATCCTTATCACGGCCACAAACTTTTGCCCTCCTAACTATGCT
CTTCCAAGTGATAATGGTGGGTGGTGCAACCCTCCTCGTCCTCATTTCGATCTTGC
CATGCCCATGTTCCTCAAGATCGCTGAATACCGTGCCGGCATCGTCCCCGTTTCTT

ATCGCCGGTGAGAAGATCGAGCTCTTTACTTTTTGTTTACTCCCTTCTATTCCGTTT
TCTCATAAAAAAAGTATTATTAATTTATTATAGCTGCAATGGATATATTTACCATG
AAAGAAAGGAATATATTTCAATTTTTATTTTTGTTAAAGGTATTTTAACAGAGGA

AATTTTCAAAATGTTTAATTAAATATTTTGATTTTAAAAATATTTTATTAAAATAT
TTTTTTGTTGAAAGGAAATATTTATCCCATATGGTTAGCAGCAAATTTGGCAATTG
CTACAAGTTATATTTTAAATCTTCTGATTATTTTTAAAATACCTATGAAAATAATT
AAATTTATTTTTTTTAATAGGGTGCCGTGCAGAAAGCAAGGAGGAATCAGGTTCA
CAATCAATGGCTTCCGTTACTTCAACCTGGTATTAATCACCAACGTCGCAGGTGC
AGGAGATATAGTGAAGGCGAGTGTAAAGGGATCAAATACTGGATGGATGAGCAT
GAGTCGTAACTGGGGTCAAAATTGGCAATCAAATGCTATTTTGGTTGGTCAGTCA
CTTTCCTTCAGGATCACAGGCAGCGATAGACGCACCTCCACTTCCTGGAATATTG
TTCCTTCAAATTGGCAATTTGGACAAACTTTCACCGGAAAAAATTTCAGGGTCTG
ATTTAGTAATTTTCCCCTTTTTAATTTTTGGATTGTTTCCTTTGGGAAAGGTTGAAA
TGGGGAAATGTGTGTGAGTAAGCTTTTTAAAGAGGTTCTTTTTCTAATTTTATTGG
GTTTTGTGGGTAAAAGGTGAAAAAGTTAAAATGTAAGGAAGGAGCTGAGGAGGC
TGCAAAAGTCAAAAGGCCCGCAGCTTTTATTATCCTTCAATATATATACATGATA
TTTTAATTTTATTCATTTGTTGCCCAATTAATGTGTGGTTATAGAA






