
IDENTIFICATION 

Species: Manihot esculenta  

Locus: Manes.08G148500 

Gene Model: Manes.08G148500.1 

Description: MsEXPA-22 

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/  

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mesculenta_v7_1
https://www.genome.jp/entry/T05761
https://cassavagenome.org/
https://cassavabase.org/


GENE STRUCTURE 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>MsEXPA-22 

MDFLGIYLITFLAISKRIHGYASGWSNAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQGY

GTNTAALSTALFNNGLTCGACFEIKCADDPTWCLTGSIIVTATNFCPSNSALPSNAGG

WCNPPLQHFDLSQPVFQHIAHSKAGIIPVQYRRVACRKIGGIRFTINGHAYFNLVLITN

VGGAGDVVSVSIKGSTTGWQLMSHNWGQNWQSNSNLNGQALSFKVTTSDGDSIISN

NVAPPNWAYGQTFTGRQF* 

CDS (coding sequence) 

>MsEXPA-22 

ATGGATTTTCTTGGCATTTATCTGATAACTTTCCTAGCCATTAGCAAAAGAATTCA

TGGGTATGCAAGTGGATGGTCTAATGCTCATGCTACCTTCTATGGAGGTGGTGAT

GCTTCTGGCACAATGGGAGGAGCTTGTGGTTACGGAAACCTTTACAGCCAAGGCT

ATGGGACAAACACAGCTGCTTTGAGCACTGCTCTATTCAACAATGGACTAACTTG

TGGAGCATGTTTTGAAATCAAGTGTGCAGATGATCCTACGTGGTGCCTAACAGGT

TCCATAATTGTCACAGCAACAAATTTTTGCCCTTCAAATAGTGCTCTCCCAAGCAA

TGCAGGAGGCTGGTGCAATCCTCCCTTGCAACACTTTGATCTTTCTCAGCCTGTTT

TTCAACACATAGCTCATTCCAAAGCAGGGATAATCCCGGTTCAATACAGAAGGGT

TGCTTGCAGGAAAATTGGAGGAATAAGGTTCACCATAAATGGACATGCATACTTC

AACCTTGTCCTTATAACCAATGTTGGTGGTGCTGGTGATGTTGTGTCCGTCTCCAT

CAAAGGATCTACAACTGGTTGGCAACTAATGTCTCATAACTGGGGCCAAAATTGG

CAAAGCAACTCCAACCTTAATGGTCAAGCACTCTCTTTCAAGGTCACAACAAGTG

ATGGAGACTCTATCATCTCAAACAACGTTGCTCCTCCCAACTGGGCTTATGGCCA

AACCTTCACTGGTAGACAGTTCTAG 

Nucleotide 

>MsEXPA-22 

ACAAACCTATGATGAAATTTAACTTTAACAAGACAAATCTTTTAGTGTCAAGCAA

TAAAGTTAAGGCTTTATCTTGGTGGGAAAACAGTCATTCTTGCTAATCTAATGCTT

TCTGAAGCAGACATGTTCCTTCTTTTTCAAAAAAAATCAAGATATCCTTTTTCAGT

TTTCTTTATTAAGCTGGCGGCAAAAGTGACAACTCCATAAAATTATAGGCATACA

AGAGATGTCAATTATGCCTTTTTTTTTTATTCCATAATTTAATCCTGCACACATGG

GGCTATGAGCTTGGCAGCATTACAGCCAATGTTCTCTTTTGCACGTCTATAAATAC

AGCTTTTTCCTTCTATACATCCATTGACTCTTGCCATCCAATCTGATTTCTCTAAGT

TCAGACTACTTCTGTAAGCACAAATCCTTCGTTATTTGTCTTCTATGTTGTCATATC



ATCACAAAAACATAGGATCAGTGGATTTTTGAACTTTGTTTTTCTTTACTCTTTCT

GCAGGAAATGGATTTTCTTGGCATTTATCTGATAACTTTCCTAGCCATTAGCAAAA

GAATTCATGGGTATGCAAGTGGATGGTCTAATGCTCATGCTACCTTCTATGGAGG

TGGTGATGCTTCTGGCACAATGGGTAAGAACAAAGCCCTTATTTGGTTGGAGTAA

TTCAATTAGGGAAATTCAAGTTCCTAGTAGGTGTTAAAATTGTATCTGCTTGATTG

GTATTTTTACTTGATTTTCTGGAAAGTTGAAGGCATTTTTTCCCTGAAGTTACTTTC

AGAAATTCACTTCCTAACTCATTTGAACCAAACAAGACTAAGAAGCAAACACAAT

CAAAACCTGTTGAACAAGCATTTCCTTACTATGTAGTTCTTGGCTGAAGAAATTCT

TGGTTTGCTGTAGGAGGAGCTTGTGGTTACGGAAACCTTTACAGCCAAGGCTATG

GGACAAACACAGCTGCTTTGAGCACTGCTCTATTCAACAATGGACTAACTTGTGG

AGCATGTTTTGAAATCAAGTGTGCAGATGATCCTACGTGGTGCCTAACAGGTTCC

ATAATTGTCACAGCAACAAATTTTTGCCCTTCAAATAGTGCTCTCCCAAGCAATG

CAGGAGGCTGGTGCAATCCTCCCTTGCAACACTTTGATCTTTCTCAGCCTGTTTTT

CAACACATAGCTCATTCCAAAGCAGGGATAATCCCGGTTCAATACAGAAGGTAA

AACTTTAAATTTTCTACAACTGTTTAAGCTTTCTGTTGAAACAAATATACACCTGC

ACTCGTTGATAGATAAGGAGAAAGAGAATAGTCACAAAAATTTAATATGGTTCG

GTGGTAAGGTACGTTAATGGAGAAGACTGAGATAAAGTTCCATTATAAAAAATA

TATAATATAGGATAGGAAATATACAATTATTTATACTCTGTAACTTTCAGGTAAG

GTCAAATTCGACCCATGAGAAAATATATCCAAAGTTCAAGCACATAATTAACTAT

TTCATCATTTATTATTTTGTCAAGCCTCTTTCTTTAATCAGTTCTCCAATCAGTTAA

TTGTATTCACACAGATTGATTTTTGTTAAAATTATAGTGATTTTAATTTGAATTTTG

TGGCTACGGTCTGGGTATGTACACATTTATTCTTATGTGAAAAAAAAAAACAAGC

CGAGGGGAGAGCCGGTGTGCACACGTGTGTGGTATGATCTTTGTTGAGGTCCTTC

CGATTGGGTACTTCACAGGCTGGTCCTTCGAGATCTACATTGGTTATAGATAAGT

GTGTATGAACTTATATATCACAAATAAACCTTGTAAAAGTATCATAATTTTGACTT

GAATTCAATAGTTGCAATCTGTGCGTATATGCACGTCTATTTAAAAGAACTGTGTT

CACATTCTGTCTGCTTTTGTTGCAGGGTTGCTTGCAGGAAAATTGGAGGAATAAG

GTTCACCATAAATGGACATGCATACTTCAACCTTGTCCTTATAACCAATGTTGGTG

GTGCTGGTGATGTTGTGTCCGTCTCCATCAAAGGATCTACAACTGGTTGGCAACT

AATGTCTCATAACTGGGGCCAAAATTGGCAAAGCAACTCCAACCTTAATGGTCAA

GCACTCTCTTTCAAGGTCACAACAAGTGATGGAGACTCTATCATCTCAAACAACG

TTGCTCCTCCCAACTGGGCTTATGGCCAAACCTTCACTGGTAGACAGTTCTAGCTT

TTATAAACTGGGACTAAAACTGACTAAAATCACTTAAAAAAGATTATAAACCCTA

AAGCTCCTAATGGTAATTAGTAGTGATTAATTATAAATGATTTGTAAACTATGAT

ATGTGATGGTAATTGTAAAATAGTTACAATGGTGGTCATAGCAATGGGCCCTTTT

AGCCATGGCCCCAAATGCTACATTTCTTGGGTTGCTGTTCTTCAGTTCACACCCTG

TTTATGGGTTGATGTGTAATGTTGGTTTAGAAGATGAAAAGGGATTCTCTGTGCCT

CACCAATTTTCAAGGTTAGGGTAAAATCCCCACAGGTCATTGAAGGGTGTGAGAG

TTTTCTAGTTGACTGTATTTTAAGCTTTTAGCTTGGAAGTGTTTCCATGAAATGTC

ACTGTATGCAATAAATTCAATAAGTGAGATGGAATTGAATTTAATCCTTCAAATT

TGT  

 




