IDENTIFICATION

Species: Manihot esculenta
Locus: Manes.05G103900

Gene Model: Manes.05G103900.1
Description: MSEXPA-13
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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DOMAIN ARCHITECTURE
Query sea, h—w

Superfanilie: PLNOOOS0O

List of domain hits

Name Aounlon Description Interval E-value
|+] PLNO00050 super family 3 expansin A; Provisional 1-248 1.16e-143

SEQUENCES
Peptide
>MSsSEXPA-13

MALVGVFFVALLAMVSCVNSYGGGGWINAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYS
QGYGTNTAALSTALFNNGLSCGSCYEIRCANDPKWCLPGSIVVTATNFCPPNNALPN
NAGGWCNPPQQHFDLSQPVFQHIAQYRAGIVPVAYRRVPCRRTGGIRFTINGHSYFN
LVLITNVGGAGDVHAVAIKGSRTGWQPMSRNWGQNWQSNTLLNGQSLSFKVTTSD
GRSVVSSNVAPPNWSFGQTFSGGQFR*

CDS (coding sequence)
>MSsEXPA-13

ATGAAAATGGCTCTTGTTGGAGTTTTCTTTGTGGCTTTGCTTGCAATGGTCTCTTG
TGTTAATAGTTATGGTGGTGGTGGCTGGATTAATGCTCATGCAACCTTCTATGGA
GGTGGTGATGCTTCTGGCACAATGGGTGGAGCTTGTGGTTATGGGAACCTGTACA
GCCAGGGGTATGGTACGAACACTGCAGCTTTGAGCACTGCTCTGTTCAACAATGG
TTTGAGCTGTGGATCTTGCTATGAGATTAGGTGTGCTAATGACCCTAAATGGTGC
CTGCCTGGCTCCATTGTGGTCACAGCCACCAATTTCTGCCCTCCAAACAATGCACT
GCCTAACAATGCTGGGGGCTGGTGCAACCCCCCTCAGCAACACTTTGACCTCTCA
CAGCCTGTGTTCCAGCACATTGCTCAATACAGAGCTGGAATTGTTCCTGTAGCCT
ACAGAAGGGTACCCTGCAGGAGGACAGGAGGCATAAGGTTCACAATCAATGGTC
ACTCCTACTTCAACCTGGTCCTCATCACCAACGTCGGAGGTGCTGGTGATGTCCAT
GCTGTAGCCATAAAGGGGTCCAGAACTGGTTGGCAACCAATGTCAAGAAACTGG
GGCCAAAACTGGCAGAGCAACACTCTTCTAAACGGACAAAGCCTCTCATTTAAAG
TCACAACCAGCGACGGCCGTAGTGTTGTCTCCAGCAATGTTGCTCCTCCTAACTG
GTCCTTCGGGCAGACGTTCTCCGGCGGCCAATTCCGCTAG

Nucleotide
>MSsEXPA-13

CCAGCTGCTTAAAGTGTGTGTTAGTTGCGACTATTAACAGTGGCTACTGCTTAATT
TCTGAAGTTCACACCCCCTACCAAATTTCTATAAATTCCCCCTCATCCCTTCCTAC
ATTTCTTCGCTCAGCTGCTTCACATTTCCTCCGCCCTTACTAGCTCTTCCTTTCCAA
GATCCAATCTTCATGTAATAATCATCTTGTCTCCCTTCCCCTTGCATTTTCATTTCA
CCTTTTCACTCAACTGAACAAATACAGAGAAAAATGCTAATGAAATGGTTCACTT
GTGCAGGAAAATGGCTCTTGTTGGAGTTTTCTTTGTGGCTTTGCTTGCAATGGTCT
CTTGTGTTAATAGTTATGGTGGTGGTGGCTGGATTAATGCTCATGCAACCTTCTAT
GGAGGTGGTGATGCTTCTGGCACAATGGGTATGGACATTACGCACCAATGATGGA



CCTTTTTGAAGTTTAAACACTTTTTGGACACACAGATCTGACTAATTTTGTTGGGC
TTGTTAAAAATTGTAGGTGGAGCTTGTGGTTATGGGAACCTGTACAGCCAGGGGT
ATGGTACGAACACTGCAGCTTTGAGCACTGCTCTGTTCAACAATGGTTTGAGCTG
TGGATCTTGCTATGAGATTAGGTGTGCTAATGACCCTAAATGGTGCCTGCCTGGC
TCCATTGTGGTCACAGCCACCAATTTCTGCCCTCCAAACAATGCACTGCCTAACA
ATGCTGGGGGCTGGTGCAACCCCCCTCAGCAACACTTTGACCTCTCACAGCCTGT
GTTCCAGCACATTGCTCAATACAGAGCTGGAATTGTTCCTGTAGCCTACAGAAGG
TAAATCTCAGCCCTTTCTTTTGGCTAATAAGGATCTCTAACGAGGTTCGGACTGTT
AAAATTTCTAATATTGGCTACTGGGTATTTAATAAAATCACTTTGGTGGTTGGGTT
TTGTAGGGTACCCTGCAGGAGGACAGGAGGCATAAGGTTCACAATCAATGGTCA
CTCCTACTTCAACCTGGTCCTCATCACCAACGTCGGAGGTGCTGGTGATGTCCATG
CTGTAGCCATAAAGGGGTCCAGAACTGGTTGGCAACCAATGTCAAGAAACTGGG
GCCAAAACTGGCAGAGCAACACTCTTCTAAACGGACAAAGCCTCTCATTTAAAGT
CACAACCAGCGACGGCCGTAGTGTTGTCTCCAGCAATGTTGCTCCTCCTAACTGG
TCCTTCGGGCAGACGTTCTCCGGCGGCCAATTCCGCTAGGGTGACAATCCCGCAT
GTACCCTTGGCGGCCGAAGTATCTTCTAGGGTTTTACTTTGATATACTTGGGGTAT
TAAAAGTAATATTAGGGTGACTTTAGGGTAGATATAATATATTAATATTAAATGT
AATACTGTGTGAGAGGGTCAGTGTTTGGCCTCTTGGGTCAAAATGAGGATTGGGG
CTTATTTTAAGTTGCCCTTTGCCCTCATTTTGAGGTAATAGTTAGTGTCACTCTTTG
GAGGGTGTCCTACATTTGAAGGGACCTTTTATATTAGTGTTGGGGTCTTTTCAATT
TTTCCTTCTGCCTTTAGAGAGGCAGAAGATGGCAGAGGTGGACTGTCACCACCCG
CCCACTACCATTTGAATATTTTTTTTTTTTCTAAGCATTAATGTGTGGCCATTGTAA
GCAGGGGGAATGATGCTCCTCAGTTGCTGTATTTGAAGTTTGAACTATATGAAAC
TAATGTGTAGATCTCCAAGTTTGAACTATATTTGATTTTTCTATA






