IDENTIFICATION

Species: Cucumis sativus
Locus: CsGy7G001300

Gene Model: CsGy7G001300.1
Description: CSEXLA-03
Family: Expansin Like Alpha

3D structure:

GENOME DATABASES
http://cucurbitgenomics.org/

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



http://cucurbitgenomics.org/
https://www.genome.jp/entry/T02486

GENE STRUCTURE

CsEXLA-03
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Legend:

Exon — Intron
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Superfanilies PLN03023

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN03023 super family ci33621 Expansin-like B1; Provisional 26-244  4.62e-70
SEQUENCES

Peptide

>CsEXLA-03

MAWFLSLFFFFLVSFTNACDRCIHRSKATHYYGDSPTSYGGACGYGDMALEFTNGYF
SAAVPSLYKQGAGCGACFQVRCKDKRLCNTAGSKVVLTDQNYDSRADFVLSRKAFS
AMALKGKGQELLNTGIVDVEYKRIPCGYKNKNLAVRVEESSYNPNYLAVKLLYQGG
QTEIVAVEIAEVGSYEWVSLRRNYGAVWDTNKVPKGALQMRMAFTSGYDGKWVW
AEYVLPVDWKVGAIYDTGVQIYDIAKESCPTSQCGDKPWK

CDS (coding sequence)
>CsEXLA-03

ATGGCTTGGTTCCTTAGCTTGTTCTTCTTCTTTCTTGTCTCTTTTACTAATGCTTGTG
ATCGTTGTATTCATCGGTCTAAAGCTACTCATTATTATGGAGATTCACCTACTTCA
TATGGAGGAGCATGTGGCTATGGAGACATGGCATTGGAATTTACCAATGGCTACT
TTTCAGCTGCTGTCCCCTCTCTATACAAACAAGGAGCTGGTTGTGGAGCATGTTTT
CAGGTAAGATGCAAAGACAAAAGACTATGCAATACAGCAGGGAGCAAAGTAGTA
TTGACAGATCAAAATTATGATAGCAGAGCAGATTTTGTTCTAAGTAGAAAAGCTT
TTTCTGCTATGGCTTTAAAAGGAAAAGGTCAAGAGCTTTTGAATACTGGAATTGT
GGATGTAGAATATAAGAGGATACCTTGTGGATACAAAAACAAAAATTTGGCTGT
ACGAGTTGAAGAATCAAGTTATAATCCAAATTATTTAGCTGTTAAACTTTTGTACC
AAGGTGGCCAAACAGAGATTGTGGCTGTCGAGATAGCTGAGGTTGGTTCATATGA
ATGGGTGAGCTTAAGAAGAAACTATGGAGCAGTCTGGGATACAAATAAAGTACC
AAAAGGAGCATTACAAATGAGAATGGCATTTACTTCAGGATACGATGGAAAATG
GGTTTGGGCAGAATATGTTCTTCCTGTCGATTGGAAAGTTGGAGCCATATACGAT
ACTGGAGTTCAAATTTACGACATTGCTAAAGAAAGTTGCCCAACATCACAGTGTG
GTGATAAACCATGGAAGTGA

Nucleotide
>CsSEXLA-03

ATGGCTTGGTTCCTTAGCTTGTTCTTCTTCTTTCTTGTCTCTTTTACTAATGCTTGTG
ATCGTTGTATTCATCGGTCTAAAGCTACTCATTATTATGGAGATTCACCTACTTCA

TGTAAAATAGTTTTATTTTGAATTTCATTTTGTATTTGCTAAATATTTTGATTCATA
TACTTAATGTGTTTGTGATGATATTCTCCCAAATGAAAATGGTAGCATATCTAATT




TGTTTTTGGTATTATAATTTGATGTAGATGGAGGAGCATGTGGCTATGGAGACAT
GGCATTGGAATTTACCAATGGCTACTTTTCAGCTGCTGTCCCCTCTCTATACAAAC
AAGGAGCTGGTTGTGGAGCATGTTTTCAGGTACATTTTCATGCTCAATTTGTATAG
ATATATATGAAAATATTTAAATTTTCAAATAATTTTTCTTTGAAATGTATTGTTTG
TTTTTGTAGGTAAGATGCAAAGACAAAAGACTATGCAATACAGCAGGGAGCAAA
GTAGTATTGACAGATCAAAATTATGATAGCAGAGCAGATTTTGTTCTAAGTAGAA
AAGCTTTTTCTGCTATGGCTTTAAAAGGAAAAGGTCAAGAGCTTTTGAATACTGG
AATTGTGGATGTAGAATATAAGAGGTGATCAATTATATTTTTGTTACAAAAACTT
TACCACTAACTATAACAATAATGTATATATTGATATAATATTGTGAGTGTTTAATT
AATTTTCTGATATTATTGTAGGATACCTTGTGGATACAAAAACAAAAATTTGGCT
GTACGAGTTGAAGAATCAAGTTATAATCCAAATTATTTAGCTGTTAAACTTTTGTA
CCAAGGTGGCCAAACAGAGATTGTGGCTGTCGAGATAGCTGAGGTAAATTCAAA
ATCACTATATACCAGTAATTTTTTAAATGGTTAAAATTACTTTTGGATGTGATTTA
TACCATCAAAATTGATTTTGAATCATTAAAATATGTTTTTGATTTGGTTTGACAAA
TGAGAAGAATATCCCGTGTTTCTTATCAAAATTGTGAGGCCCTCCTTCATCACTCC
GAAATGAAACCGAAAACTTGGATAGGGAATACTGAAAGATGCAGATTTGACTGT
TATGACAGGTTGGTTCATATGAATGGGTGAGCTTAAGAAGAAACTATGGAGCAGT
CTGGGATACAAATAAAGTACCAAAAGGAGCATTACAAATGAGAATGGCATTTAC
TTCAGGATACGATGGAAAATGGGTTTGGGCAGAATATGTTCTTCCTGTCGATTGG
AAAGTTGGAGCCATATACGATACTGGAGTTCAAATTTACGACATTGCTAAAGAAA
GTTGCCCAACATCACAGTGTGGTGATAAACCATGGAAGTGA




