IDENTIFICATION

Species: Capsella grandiflora
Locus: Cagra.0716S0085

Gene Model: Cagra.0716S0085.1.p
Description: CgrEXPA-07
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cgrandiflora_vi_1
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https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cgrandiflora_v1_1
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Superfanilies PLNO0O0S0

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family 31535 expansin A; Provisional 28-255 228e-124
SEQUENCES

Peptide

>CgrEXPA-07

MAIKLAILFTTFVLFSLADARIPGVYSGGAWQNAHATFYGGSDASGTMGGACGYGN
LYSQGYGTNTAALSTALFNNGMSCGACFELKCANDPQWCHSGSPSILITATNFCPPNL
AQPSDNGGWCNPPREHFDLAMPVFLKIAQYRAGIVPVSYRRVPCRKRGGIRFTINGH
RYFNLVLITNVAGAGDIVRANVKGSRTGWMSLSRNWGQNWQSNAVLVGQALSFRV
TGSDRRTSTSWNMVPSNWQFGQTFVGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>CgrEXPA-07

ATGGCTATTAAACTTGCAATTCTATTTACCACATTTGTCCTTTTTAGCCTTGCCGA
CGCTAGAATCCCCGGCGTTTACTCCGGCGGTGCGTGGCAAAACGCACACGCCACT
TTCTACGGTGGCAGTGACGCCTCTGGCACTATGGGAGGAGCGTGTGGTTACGGTA
ACCTATACAGCCAAGGGTACGGGACCAACACGGCAGCTTTGAGCACGGCGCTGT
TTAACAACGGTATGAGCTGTGGAGCCTGCTTTGAGCTAAAATGCGCCAACGACCC
TCAATGGTGCCACTCTGGTAGTCCTTCGATCCTCATCACCGCAACCAATTTCTGCC
CACCAAACTTGGCTCAGCCCAGCGACAACGGAGGATGGTGCAACCCGCCACGTG
AACACTTCGACCTAGCCATGCCTGTCTTCCTCAAGATTGCTCAATATCGCGCCGGC
ATTGTCCCTGTCTCATACCGCAGAGTGCCATGTAGAAAGAGAGGAGGAATAAGG
TTCACAATCAACGGTCACCGTTACTTCAACTTGGTTCTGATCACAAACGTGGCTG
GAGCAGGAGACATAGTGAGGGCAAACGTGAAAGGTTCACGGACTGGTTGGATGA
GTTTGAGCAGGAACTGGGGTCAAAACTGGCAATCCAACGCTGTTCTGGTTGGTCA
GGCACTCTCGTTCCGCGTCACGGGCAGTGACCGTAGGACATCTACTTCGTGGAAC
ATGGTTCCTTCTAACTGGCAGTTTGGTCAAACCTTTGTCGGGAAGAATTTCAGGGT
TTAA

Nucleotide
>CgrEXPA-07

AATTAACAAACCTAACTCTTTCTCTTGACAAGAGCGCAAGCTCGAAGGCGCTCTT
GTTCTTTCTTTCTTTCTTTCTTCATTTTCTCCTTTTGTCATCAAAACCCTCATAGTAC
AATTTATAACTCTCTAATTCACACACAAAATGGCTATTAAACTTGCAATTCTATTT




ACCACATTTGTCCTTTTTAGCCTTGCCGACGCTAGAATCCCCGGCGTTTACTCCGG
CGGTGCGTGGCAAAACGCACACGCCACTTTCTACGGTGGCAGTGACGCCTCTGGC
ACTATGGGTAAGTCCACAAAAACAGAGCATTAAAACTTTAAAAGAGTCTTTATTA
ATTATCTTTTGGAAGTTCAATAAAATGGGTTTAATTACAGGAGGAGCGTGTGGTT
ACGGTAACCTATACAGCCAAGGGTACGGGACCAACACGGCAGCTTTGAGCACGG
CGCTGTTTAACAACGGTATGAGCTGTGGAGCCTGCTTTGAGCTAAAATGCGCCAA
CGACCCTCAATGGTGCCACTCTGGTAGTCCTTCGATCCTCATCACCGCAACCAATT
TCTGCCCACCAAACTTGGCTCAGCCCAGCGACAACGGAGGATGGTGCAACCCGCC
ACGTGAACACTTCGACCTAGCCATGCCTGTCTTCCTCAAGATTGCTCAATATCGCG
CCGGCATTGTCCCTGTCTCATACCGCAGGTACACATCTTGGTTTACATGTTCGTCC
TCTAGGGTCTTGCCAATATTTACAACACAATTAGCAATATCTAGATAATAACCGG
CTAAAAATAATTAGTGGATGCTATATTTAACATTTTTTTTGTTCTCTATTTTGAACT
TTTAGTTATAAATACCAAATGATTACTTTTTAATACATATTAAATATTTTGAACTA
ATACTAGTTGAAGTCAAAACCCTCATACAAATCACACTTAATTAGAAGCATTTTG
TGTGTGTGTTAAGTGTGAATGACTAAAAGGAGTGTGAAATGTTGGTTTTTGTAGA
GTGCCATGTAGAAAGAGAGGAGGAATAAGGTTCACAATCAACGGTCACCGTTAC
TTCAACTTGGTTCTGATCACAAACGTGGCTGGAGCAGGAGACATAGTGAGGGCA
AACGTGAAAGGTTCACGGACTGGTTGGATGAGTTTGAGCAGGAACTGGGGTCAA
AACTGGCAATCCAACGCTGTTCTGGTTGGTCAGGCACTCTCGTTCCGCGTCACGG
GCAGTGACCGTAGGACATCTACTTCGTGGAACATGGTTCCTTCTAACTGGCAGTT
TGGTCAAACCTTTGTCGGGAAGAATTTCAGGGTTTAAGACCGAGTTTCGAGAAAC
TCGAAAACTTGGAGGAAATCGAAATATATAATTAAAGTGGTTCGAGACAAAAGA
AAACTCTCCGCTAATTTCGCTATTCCTCCTCCTTTTTTTTAGTTATTTATTTTCCTTI
AATTTTATGGTATATGGGAAAAGGAGAGAAGGTGAAAGTATCTTTGACTTTTGTG
TGTGTTTTCACTTTTTTTTTGTGGTTTGGTGTTTTTAATTTTGTGTGAGTGGGTAAA
GGGGGGATATGTGGGAGAGAAAGTGAGAGTAGCTGAAGTGGCTGTGAGAAAATT
TTGTAACAGCCCGCAGCTATTAACGTGTTTTACATCGTTGGGTTGTAAGTTACAAC
TTGTAACGTTTAATTTCTGTGTAATCCAAAAAGAAACATGGTTGTAT




