IDENTIFICATION

Species: Manihot esculenta
Locus: Manes.05G143800

Gene Model: Manes.05G143800.1
Description: MSEXPA-14
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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Specific hits PLNO0133
Superfanilies PLNO0193 superfamily

Name Accession Desecription Interval E-value
[+] PLNO0193 PLN00193 expansin-A, Provisional 1-253 Oe+00
SEQUENCES

Peptide

>MsEXPA-14

MAKLVLSLPILLCFLAINVAAFTPSGWTKGHATFYGGSDASGTMGGACGYGNLYAT
GYGTRTAALSTALFNDGASCGQCYKIICDYQADPRWCIKGRSVTITATNFCPPNFALP
NNNGGWCNPPLQHFDMAQPAWEKIGIYRGGIVPVLFQRVPCKKHGGVRFTVNGRDY
FELVLISNVAGAGSIQAVDIKGSKTGWMSMSRNWGANWQSNAY LNGQSLSFRVTTT
DGETRLFPDIVPANWAFGQSFSSPVQF*

CDS (coding sequence)
>MSsEXPA-14

ATGGCAAAGCTGGTCCTTTCATTGCCAATCTTGCTCTGTTTCTTAGCCATTAACGT
TGCTGCCTTCACTCCTTCTGGGTGGACCAAAGGCCATGCAACCTTTTATGGAGGA
AGTGATGCTTCAGGAACCATGGGTGGAGCTTGTGGATATGGTAACTTGTATGCAA
CTGGGTATGGAACCAGAACTGCTGCTTTAAGCACTGCTTTATTCAACGATGGAGC
TTCTTGTGGACAGTGCTACAAGATCATATGTGATTATCAAGCTGATCCCAGATGG
TGTATTAAAGGCAGATCTGTGACGATTACTGCAACAAATTTCTGCCCACCTAATTT
TGCTCTCCCAAACAACAATGGAGGCTGGTGCAATCCTCCCCTCCAGCATTTCGAC
ATGGCTCAGCCAGCTTGGGAAAAAATTGGCATTTACAGAGGAGGGATCGTCCCTG
TTTTGTTCCAAAGGGTTCCATGCAAGAAACATGGCGGAGTTAGATTCACCGTCAA
TGGAAGAGATTACTTCGAGCTTGTGTTGATAAGCAATGTGGCAGGGGCTGGATCA
ATTCAGGCTGTGGATATTAAAGGCTCAAAAACAGGGTGGATGTCAATGTCAAGA
AACTGGGGAGCTAATTGGCAGTCTAACGCATATCTCAATGGGCAATCTTTGTCTT
TTAGGGTCACAACTACTGATGGGGAGACCAGATTGTTCCCAGACATTGTTCCAGC
CAATTGGGCATTTGGGCAGAGTTTTTCAAGCCCAGTACAATTTTAA

Nucleotide
>SMsEXPA-14

ACATCTCCAATATTCACCTTCCATTCTCCATTGTCTTCACATTCATCTTGCTGAGA
AAAATGGCAAAGCTGGTCCTTTCATTGCCAATCTTGCTCTGTTTCTTAGCCATTAA
CGTTGCTGCCTTCACTCCTTCTGGGTGGACCAAAGGCCATGCAACCTTTTATGGAG
GAAGTGATGCTTCAGGAACCATGGGTATGCAGCAATTCCACTTGAATTTTTCTGG
GTTCTTCACAGTTTCAGGGAATGATTAAGCTAACATGATTGTTTGGCTGCAGGTG
GAGCTTGTGGATATGGTAACTTGTATGCAACTGGGTATGGAACCAGAACTGCTGC
TTTAAGCACTGCTTTATTCAACGATGGAGCTTCTTGTGGACAGTGCTACAAGATC



ATATGTGATTATCAAGCTGATCCCAGATGGTGTATTAAAGGCAGATCTGTGACGA
TTACTGCAACAAATTTCTGCCCACCTAATTTTGCTCTCCCAAACAACAATGGAGG
CTGGTGCAATCCTCCCCTCCAGCATTTCGACATGGCTCAGCCAGCTTGGGAAAAA
ATTGGCATTTACAGAGGAGGGATCGTCCCTGTTTTGTTCCAAAGGTACCAACTTTT
TCTTCTTTTCAACTATTTCATGCATGACAAATGAGCAAATCTAATGCTGTGGAGCT
TATCTGTGCAGGGTTCCATGCAAGAAACATGGCGGAGTTAGATTCACCGTCAATG
GAAGAGATTACTTCGAGCTTGTGTTGATAAGCAATGTGGCAGGGGCTGGATCAAT
TCAGGCTGTGGATATTAAAGGCTCAAAAACAGGGTGGATGTCAATGTCAAGAAA
CTGGGGAGCTAATTGGCAGTCTAACGCATATCTCAATGGGCAATCTTTGTCTTTTA
GGGTCACAACTACTGATGGGGAGACCAGATTGTTCCCAGACATTGTTCCAGCCAA
TTGGGCATTTGGGCAGAGTTTTTCAAGCCCAGTACAATTTTAAAATCAAATCATC
AGAAGCTTTGGAGTTCAGGGTTTGATTTGGCAGAGGCGTGCTTATAATTTTACTA
GAGCAGCCCGCCAGTTTGTTTTCTGTTTCTCAATTCAGCTCTGGCTCTGGAGCAAT
CAATGAGCCATGAACTCTAAGGCTACTGCTCTGCTAAGCTTTTGTGCCTTTCAAAA
CCCAGAAAGTGCAGAGCTTGATACACAATATTTGGTGAGAATTTTCGGAGTTTGC
TGCAGAATAAGAAGCGCAATGAAATTGCTGCTTAAGCATTCTTAGAATTGATTTC
CATTAGCTTTGTAATATGATTATTATTATTATATTGTTTAAAAAAAATCTACCCTT
TATGTGCTTGTAAAATGAATGGTTGTT






