IDENTIFICATION

Species: Cucumis sativus
Locus: CsGy6G024340

Gene Model: CsGy6G024340.1
Description: CSEXPA-19
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
http://cucurbitgenomics.org/

KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02486
EXTERNAL RESOURCES
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Superfanilies PLNO0OOS50

Name Accession Description interval E-value
[+] PLN00050 super family cl31535 expansin A; Provisional 29-256 8.72e-123
SEQUENCES

Peptide

>CsEXPA-19

MQRVWGFLVIMLWLSIIGDATNLGATLKRAKRHRQLGEGATIIKQHRRPPFKPGPWN
HAHATFYEGGSGTFGAACGYEDVEKEGYGMQTAALSTALFNNGQSCGACYEIKCVD
DPQWCKPGQPSLVVTGTNHCPPNHNLPNDNGGWCNPPLEHFDIAKPVFLNIAEFKAG
IVPITYRRVPCKKGGGIRFTITGNPYYNQVLVWNVGGAGDLKSVQVKGHRKLKWTS
MSRSWGQKWITNAMLVGESLTFKVRASDGRFSTSWHVAPPTWQFGQTFEGKNFK

CDS (coding sequence)
>CsEXPA-19

ATGCAAAGGGTATGGGGATTTTTGGTGATTATGTTGTGGCTAAGTATAATTGGGG
ATGCAACAAATTTAGGAGCCACATTGAAACGTGCAAAACGGCATAGGCAATTAG
GAGAAGGGGCGACGATTATTAAACAGCATCGTAGGCCGCCGTTTAAGCCCGGCC
CTTGGAACCACGCTCATGCTACCTTCTATGAAGGTGGCTCCGGAACTTTTGGTGCT
GCGTGTGGGTACGAAGACGTGGAAAAGGAAGGGTATGGGATGCAGACGGCGGC
GCTGAGCACGGCGCTGTTCAACAACGGGCAGAGCTGCGGCGCTTGCTATGAAAT
AAAATGCGTGGACGATCCCCAATGGTGCAAGCCCGGGCAGCCTTCCCTAGTGGTG
ACGGGTACCAACCACTGCCCGCCCAATCACAACCTTCCTAATGACAACGGTGGAT
GGTGCAATCCCCCACTCGAGCATTTCGACATTGCCAAGCCTGTTTTCCTCAACATT
GCTGAGTTCAAGGCTGGCATTGTCCCTATCACTTACCGCAGGGTTCCATGCAAGA
AAGGAGGAGGAATTCGATTTACAATAACTGGAAATCCATATTACAACCAAGTTTT
AGTATGGAACGTGGGAGGAGCTGGAGATTTGAAGAGTGTCCAAGTGAAGGGTCA
CCGTAAGCTCAAATGGACGTCCATGTCTCGTTCGTGGGGTCAAAAATGGATCACC
AACGCCATGCTGGTTGGCGAGTCCCTCACCTTTAAGGTTCGAGCCAGTGATGGCA
GATTCTCCACTTCATGGCACGTTGCTCCCCCAACTTGGCAGTTTGGTCAGACCTTT
GAAGGCAAAAACTTTAAGTAA

Nucleotide
>CsSEXPA-19

ATGCAAAGGGTATGGGGATTTTTGGTGATTATGTTGTGGCTAAGTATAATTGGGG
ATGCAACAAATTTAGGAGCCACATTGAAACGTGCAAAACGGCATAGGCAATTAG
GAGAAGGGGCGACGATTATTAAACAGCATCGTAGGCCGCCGTTTAAGCCCGGCC



CTTGGAACCACGCTCATGCTACCTTCTATGAAGGTGGCTCCGGAACTTTTGGTATG
GATAAAAAGGATATATTCAATCTTAAATCTACCGTAACTCATCAGTCAATTAATA
ATACTGGATCGTAGTAAATGACAAAATTTTATTAATTTGTTTGACGATTGCATTAT
AATATTATGTAAATATAGGTGCTGCGTGTGGGTACGAAGACGTGGAAAAGGAAG
GGTATGGGATGCAGACGGCGGCGCTGAGCACGGCGCTGTTCAACAACGGGCAGA
GCTGCGGCGCTTGCTATGAAATAAAATGCGTGGACGATCCCCAATGGTGCAAGCC
CGGGCAGCCTTCCCTAGTGGTGACGGGTACCAACCACTGCCCGCCCAATCACAAC
CTTCCTAATGACAACGGTGGATGGTGCAATCCCCCACTCGAGCATTTCGACATTG
CCAAGCCTGTTTTCCTCAACATTGCTGAGTTCAAGGCTGGCATTGTCCCTATCACT
TACCGCAGGTATGTTATACTGTGTTTTTCTTTTATCATACTTAGTTCAAGGTATGG
TGTGAAAATAATTTTAGTGATTGTTGTTGTTATTATTAGGGTTCCATGCAAGAAAG
GAGGAGGAATTCGATTTACAATAACTGGAAATCCATATTACAACCAAGTTTTAGT
ATGGAACGTGGGAGGAGCTGGAGATTTGAAGAGTGTCCAAGTGAAGGGTCACCG
TAAGCTCAAATGGACGTCCATGTCTCGTTCGTGGGGTCAAAAATGGATCACCAAC
GCCATGCTGGTTGGCGAGTCCCTCACCTTTAAGGTTCGAGCCAGTGATGGCAGAT
TCTCCACTTCATGGCACGTTGCTCCCCCAACTTGGCAGTTTGGTCAGACCTTTGAA
GGCAAAAACTTTAAGTAAATCTAAATCACTTTGTTCGCGTAATTCCGTTCCATTTG

ATAATCATTTCATCTTTTGTCTTGATTTTTAAAACATTTTTTGGGTTTTTTAAAAAC
TTATTTCAAACAGTAAAACTGCATAAGATATGTACAAAGCCTTAGTAAAATGTTA
GAAAATCTATAAATGATAGATATGTATAGAGTAGATTTTTAAATTTGGGTATATT

TGTAAATATTTTATGTGTAATTCAGCTTTTGAGAATCAATAAGAGAACTATGTGG
AGTGGTTACCT



