
IDENTIFICATION 

Species: Capsella grandiflora 

Locus: Cagra.0007S0086 

Gene Model: Cagra.0007S0086.1.p 

Description: CgrEXPA-02 

Family: Alpha Expansin  

3D structure: 

 
GENOME DATABASES 

Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cgrandiflora_v1_1  

EXTERNAL RESOURCES 

- 

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cgrandiflora_v1_1


GENE STRUCTURE 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>CgrEXPA-02 

MEMKGKYLVIVILLVGTLSVGMCSNRWIRAHATYYGVNDSPASLGGACGYDNPYH

AGFGAHTAALSGALFRSGESCGGCYQVRCDFPADPKWCLRGAAVTVTATNFCPSNN

NNGWCNLPRHHFDMSSPAFFRIARRGNEGIVPVFYRRVGCKRRGGVRFTMRGQGNF

NMVMISNVGGGGSVRAVAVRGSKGKTWLQMTRNWGANWQSSGDLRGQRLSFRVT

LIDRKTLTFLNVVPSSWWFGQTFSSRGRQFV* 

CDS (coding sequence) 

>CgrEXPA-02 

ATGGAGATGAAGGGAAAATATTTGGTAATTGTTATTCTCTTGGTTGGTACGTTAA

GTGTGGGGATGTGTTCCAACCGTTGGATAAGGGCTCATGCAACGTATTATGGTGT

TAATGATAGCCCTGCTTCACTTGGAGGAGCTTGTGGATATGACAATCCGTACCAC

GCCGGATTCGGAGCCCACACGGCGGCGCTAAGCGGTGCACTATTCAGAAGCGGT

GAGTCATGCGGTGGGTGCTACCAGGTGAGGTGTGACTTCCCGGCAGATCCTAAGT

GGTGTCTCCGAGGAGCTGCCGTGACGGTGACGGCTACAAACTTTTGTCCATCAAA

CAACAATAATGGTTGGTGCAATCTCCCTCGCCATCACTTTGACATGTCCTCTCCCG

CTTTCTTCCGCATCGCCCGTCGCGGCAATGAAGGCATTGTTCCCGTCTTCTATCGC

CGGGTGGGATGCAAGAGAAGAGGAGGCGTGAGGTTTACGATGAGAGGGCAAGG

TAACTTCAACATGGTAATGATCTCAAACGTTGGTGGTGGTGGCTCGGTGAGAGCG

GTAGCAGTACGCGGCTCAAAGGGAAAAACTTGGCTTCAGATGACCCGTAACTGG

GGTGCTAACTGGCAGAGCTCTGGTGATCTCCGGGGACAAAGACTCTCCTTCAGAG

TAACTCTTATTGACCGTAAAACGCTGACGTTTTTGAACGTTGTCCCTTCTTCTTGG

TGGTTTGGCCAAACCTTCTCCTCTCGGGGACGCCAATTTGTCTGA 

Nucleotide 

>CgrEXPA-02 

CAATATATATGGAGATGAAGGGAAAATATTTGGTAATTGTTATTCTCTTGGTTGG

TACGTTAAGTGTGGGGATGTGTTCCAACCGTTGGATAAGGGCTCATGCAACGTAT

TATGGTGTTAATGATAGCCCTGCTTCACTTGGTAATAAGTTCATTAAACTATTAAG

TTTAATATACTCTTGTTTCTTACTTTAGTTTCTTTGTATAGTAAGTACTATAAATTT



TTAAACGAATTTATATAGGAGGAGCTTGTGGATATGACAATCCGTACCACGCCGG

ATTCGGAGCCCACACGGCGGCGCTAAGCGGTGCACTATTCAGAAGCGGTGAGTC

ATGCGGTGGGTGCTACCAGGTGAGGTGTGACTTCCCGGCAGATCCTAAGTGGTGT

CTCCGAGGAGCTGCCGTGACGGTGACGGCTACAAACTTTTGTCCATCAAACAACA

ATAATGGTTGGTGCAATCTCCCTCGCCATCACTTTGACATGTCCTCTCCCGCTTTC

TTCCGCATCGCCCGTCGCGGCAATGAAGGCATTGTTCCCGTCTTCTATCGCCGGTA

ACATATTCAAAACTTTCAACGCTTATAAGAGTTACTAATGGTGTTTATATTTTAGT

ATCAAAAGAGTGCTAGCTAGCTCAAGTTTTTGTTTAAGCGTTAAAAAGCTTGTAA

GAAGTAATTAAATCTTGAAAACATTATAGGGTGGGATGCAAGAGAAGAGGAGGC

GTGAGGTTTACGATGAGAGGGCAAGGTAACTTCAACATGGTAATGATCTCAAAC

GTTGGTGGTGGTGGCTCGGTGAGAGCGGTAGCAGTACGCGGCTCAAAGGGAAAA

ACTTGGCTTCAGATGACCCGTAACTGGGGTGCTAACTGGCAGAGCTCTGGTGATC

TCCGGGGACAAAGACTCTCCTTCAGAGTAACTCTTATTGACCGTAAAACGCTGAC

GTTTTTGAACGTTGTCCCTTCTTCTTGGTGGTTTGGCCAAACCTTCTCCTCTCGGGG

ACGCCAATTTGTCTGA 


