IDENTIFICATION

Species: Mimulus guttatus
Locus: Migut.B00030

Gene Model: Migut.B00030.1.p
Description: MgeEXLA-01
Family: Expansin Like Alpha

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mguttatus v2 0
KEGG:-

EXTERNAL RESOURCES



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mguttatus_v2_0

GENE STRUCTURE
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Query seq,

Specific hits B |

Superfanilies PLNG3923
DPBB_R1pA_EXP_N-like superfamily

Name Accession Description Interval  E-value
[+] DPBB_EXLA_N cd2227 N-terminal double-psi beta-barrel fold domain of the expansin-like A subfamily; Expansin-like 19-147 1.13e-63
[+ PLN03023 super family cl33621 Expansin-like B1; Provisional 45-253 7.95e-63
Peptide

>MgEXLA-01

MGEYFGVICSLVVTLLLASYATACDRCVHQSKVSFFSKPQPPLLSGSCGYGSLAIGFN
EGRLAAASPSIYKDGAACGACFQIRCKDERICSKEGTKVLVSDRNDYDNKTDFVVSS
RAFTAMAKKGIMAQQILKLGLADVEYKRVACDEYKNKNLGLRVEESSQKPNYLAV
KLLYQGGQTEVVAMDVAQVGSSNWNYMSRKYGAVWDTSRVPNGALQFRFVVTAG
FDGKWYWAKSVLPSDWKNGSIYDSGLQITDIAQEGCSPCDDSTWKQSI*

CDS (coding sequence)
>MgEXLA-01

ATGGGTGAATATTTTGGTGTGATTTGCAGCTTAGTAGTAACTCTGCTTCTTGCTTC
CTACGCAACTGCGTGTGATCGCTGCGTGCACCAATCCAAAGTTTCTTTCTTTTCCA
AACCTCAACCCCCCCTTCTGTCCGGAAGTTGTGGGTATGGTTCTCTGGCTATAGGA
TTCAATGAAGGTCGTCTTGCAGCTGCATCACCCTCCATTTACAAAGACGGAGCTG
CCTGCGGTGCATGTTTTCAGATAAGATGCAAGGATGAAAGAATTTGCAGTAAAGA
AGGGACTAAAGTATTAGTGAGCGATCGGAATGATTATGATAACAAGACCGATTTC
GTGGTTAGCAGCAGAGCTTTCACGGCCATGGCTAAAAAGGGAATAATGGCCCAG
CAAATTTTGAAACTTGGCCTTGCTGACGTGGAATACAAGAGAGTAGCATGTGATG
AGTACAAAAACAAGAATTTAGGCCTTAGAGTAGAAGAATCAAGCCAAAAGCCAA
ATTATCTGGCCGTTAAATTGTTATACCAAGGTGGTCAAACAGAAGTTGTCGCCAT
GGATGTTGCTCAGGTTGGATCGTCAAATTGGAATTACATGAGCAGGAAATACGGA
GCAGTGTGGGACACAAGTAGGGTACCAAATGGGGCGCTCCAGTTCCGGTTTGTGG
TGACGGCCGGGTTTGATGGGAAATGGTATTGGGCCAAAAGCGTGTTGCCTTCTGA
CTGGAAAAACGGGTCCATTTACGATTCGGGCCTCCAAATCACTGATATTGCTCAA
GAAGGCTGTTCCCCTTGTGATGATTCCACCTGGAAACAATCAATTTGA

Nucleotide
>MgEXLA-01

GGATATATGTATTTTAATTTCTCTCTCATTAGTTTTCTTATCTTTTATTATTAATTA
GTAATTACCTATACTCCATCCTCATCGTCTCACTTCTCCTTTTCTCCACTCACTCAC
ACGCGCAAACACACACAAACACACTCTTTCTCTCTGTCTATATATATATTCCCACT
TTGATCGATTCACATAATTAATTCTCAACAAAATTATTACATTAAATAGTTATTAT
GGGTGAATATTTTGGTGTGATTTGCAGCTTAGTAGTAACTCTGCTTCTTGCTTCCT



ACGCAACTGCGTGTGATCGCTGCGTGCACCAATCCAAAGTTTCTTTCTTTTCCAAA
CCTCAACCCCCCCTTCTGTGTAATTTTAATTTCTCTCTCACTAATTTTCTTTTCTTTT
CTGGCATAATTTGAATATAATTTGAAATAAAATGATTTAATATTTGAATGCAGCC
GGAAGTTGTGGGTATGGTTCTCTGGCTATAGGATTCAATGAAGGTCGTCTTGCAG
CTGCATCACCCTCCATTTACAAAGACGGAGCTGCCTGCGGTGCATGTTTTCAGGT
ACTTTGTTTTTTTTTTTTTTGTTTTTTTTAATTAATTATATACATACATATTTTCAAT
TGATTTTTGGTTAGTTAATTAATGAATTAATTATTGGCAGATAAGATGCAAGGAT
GAAAGAATTTGCAGTAAAGAAGGGACTAAAGTATTAGTGAGCGATCGGAATGAT
TATGATAACAAGACCGATTTCGTGGTTAGCAGCAGAGCTTTCACGGCCATGGCTA
AAAAGGGAATAATGGCCCAGCAAATTTTGAAACTTGGCCTTGCTGACGTGGAATA
CAAGAGGTTAGCCCTTACCACTTCTAATTAACCACTACTAATCTATTTTATTTATT
GACATTTGTATGAAAATATCATTCATTATGATAATGATGGATTTTCAATTAGTTGC
ATAATTAATATTGCTGTTGGTTATACTTATGATGAATAACATATATAATTGGAAA
ACGATAAATGTAGCGCTAGTGGTCTTGTTACACCCACCCACCTTTAGAGGATAGG
ATATACCTATATTGCCCCGAAATTTAATATTTATGGGTCCATTATGTGATCATATT
CTTTGAAAAACAATTTTAAAAAATTGTTCATTAAATGAATGCAGCTCATTATTATC
ATTTTAGCCGTTTCAATGTCCTTGATCTATATTTCTTTTCAACGGTCATATATATGA
TTTGTGTTCATACATTTATGGCATATGGTTACGTACACATATTTTTGAATTGTCGTT
GATTAATTAATTGAGATATACTAACTATCATAAAATATTAATGATCATATTAATTA
CATATATATTATGATTGAGCTGCAGAGTAGCATGTGATGAGTACAAAAACAAGA
ATTTAGGCCTTAGAGTAGAAGAATCAAGCCAAAAGCCAAATTATCTGGCCGTTAA
ATTGTTATACCAAGGTGGTCAAACAGAAGTTGTCGCCATGGATGTTGCTCAGGTA
CATGCATATTCTTCTAGTTTTCTTCCATTTACCAAAATTTGTTAAAATATATTTCAA
TAAATAAATATTAAATATAAATTTGTAGGTTGGATCGTCAAATTGGAATTACATG
AGCAGGAAATACGGAGCAGTGTGGGACACAAGTAGGGTACCAAATGGGGCGCTC
CAGTTCCGGTTTGTGGTGACGGCCGGGTTTGATGGGAAATGGTATTGGGCCAAAA
GCGTGTTGCCTTCTGACTGGAAAAACGGGTCCATTTACGATTCGGGCCTCCAAAT
CACTGATATTGCTCAAGAAGGCTGTTCCCCTTGTGATGATTCCACCTGGAAACAA
TCAATTTGATGTAGGAAACAAGGCCCATTGGGCTCAATCTTTTTATTCCATTTGAA
TGTCAATCGCCACGTTAGACTAGAGACATTAATTAAAGAAAGATAGGCCGTCTAT
CATCATCATGTTTTGGGCATTAAATTCACAAATTACCAGTTGTGAACGGACAAGT
AATTGAATTAATAATT






