IDENTIFICATION

Species: Capsella rubella

Locus: Carub.0004s2174

Gene Model: Carub.0004s2174.1.p
Description: CrEXPA-11

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Crubella_v1 1
KEGG: https://www.genome.jp/entry/gn:T02984

EXTERNAL RESOURCES
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Query seq,
Superfanilies PLNGOOSO

Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN00O50 super family ci31535 expansin A; Provisional 28-255 3.49e-124
SEQUENCES

Peptide

>CreXPA-11

MAIKLAILFTTFVLFSLADARIPGVYSGGAWQNAHATFYGGSDASGTMGGACGYGN
LYSQGYGTNTAALSTALFNNGMSCGACFELKCANDPQWCHSGSPSILITATNFCPPNL
AQPSDNGGWCNPPREHFDLAMPVFLKIAQYRAGIVPVSYRRVPCRKRGGIRFTINGH
RYFNLILITNVAGAGDIVRANVKGSRTGWMSLSRNWGQNWQSNAVLVGQALSFRVT
GSDRRTSTSWNMVPSNWQFGQTFVGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>CrEXPA-11

ATGGCTATTAAACTTGCAATTCTATTTACCACATTTGTCCTTTTTAGCCTTGCCGA
CGCTAGAATCCCCGGCGTTTACTCCGGCGGTGCGTGGCAAAACGCACACGCCACT
TTCTACGGTGGCAGTGACGCCTCTGGCACTATGGGAGGAGCGTGTGGTTACGGTA
ACCTATACAGCCAAGGGTACGGGACCAACACGGCAGCTTTGAGCACGGCGCTGT
TTAACAACGGTATGAGTTGTGGAGCCTGCTTTGAGCTAAAATGCGCCAACGACCC
TCAATGGTGCCACTCTGGTAGTCCTTCGATCCTCATCACCGCAACCAATTTCTGCC
CACCAAACTTGGCTCAGCCCAGCGACAACGGAGGATGGTGCAACCCGCCACGTG
AACACTTCGACCTAGCCATGCCTGTCTTCCTCAAGATTGCTCAATATCGCGCCGGC
ATTGTCCCTGTCTCATACCGCAGGGTGCCATGTAGAAAGAGAGGAGGAATAAGG
TTCACAATCAACGGTCACCGTTACTTCAACTTGATTCTGATTACAAACGTGGCTGG
GGCAGGAGACATAGTGAGGGCAAACGTGAAAGGTTCAAGGACTGGTTGGATGAG
TTTGAGCAGGAACTGGGGTCAAAACTGGCAATCCAACGCTGTTCTGGTTGGTCAG
GCACTCTCGTTCCGCGTCACGGGCAGTGACCGTAGGACATCTACTTCGTGGAACA
TGGTTCCTTCTAACTGGCAGTTTGGTCAAACCTTTGTCGGGAAGAATTTCAGGGTT
TAA

Nucleotide
>CrEXPA-11

TCCCAATTAACAAACCTAACTCTTTCTCTTGACAAGAGCGCAAGCTCGAAGGCGC
TCTTGTTCTTTCTTTCTTTCTTCATTTTCTCCTTTTGTCACCAAAACCCTCATAGTAC
AATTTATAACTCTCTAATTCACACACCAAAATGGCTATTAAACTTGCAATTCTATT
TACCACATTTGTCCTTTTTAGCCTTGCCGACGCTAGAATCCCCGGCGTTTACTCCG
GCGGTGCGTGGCAAAACGCACACGCCACTTTCTACGGTGGCAGTGACGCCTCTGG




CACTATGGGTAAGTCCACAAAAACAGAGCATTAAAACTTTAAAAGAGTCTTTATT
AATTATCTTTTGGAATTTTAATAAAATGGGTTTAATTACAGGAGGAGCGTGTGGT
TACGGTAACCTATACAGCCAAGGGTACGGGACCAACACGGCAGCTTTGAGCACG
GCGCTGTTTAACAACGGTATGAGTTGTGGAGCCTGCTTTGAGCTAAAATGCGCCA
ACGACCCTCAATGGTGCCACTCTGGTAGTCCTTCGATCCTCATCACCGCAACCAA
TTTCTGCCCACCAAACTTGGCTCAGCCCAGCGACAACGGAGGATGGTGCAACCCG
CCACGTGAACACTTCGACCTAGCCATGCCTGTCTTCCTCAAGATTGCTCAATATCG
CGCCGGCATTGTCCCTGTCTCATACCGCAGGTACACATCTTGGTTTACATGTCCCT
CCTCTAGGGACCTTGCCAATATTTACAACATAATTAGACCATATTTAGCAATATCT
ACATAATAACCGGCTAAAAACAATTAGTGGATGCTATTTTTAACATTTTTTTGTTC
ACTTTTTGAACTTTTAGTTTAAATACCAAATGATTACTTTTTAATACATATTTAAT
ATTTGAACTAATACTAGTTGAAGTCAAAACCCTCATACAAATCACACTTAATTAG
AAGCAATTTTTGTGTGTGTTAAGTGTGAGTGACTAAAAGGAGTGTGAAATGTTGG
TTTTTGTAGGGTGCCATGTAGAAAGAGAGGAGGAATAAGGTTCACAATCAACGG
TCACCGTTACTTCAACTTGATTCTGATTACAAACGTGGCTGGGGCAGGAGACATA
GTGAGGGCAAACGTGAAAGGTTCAAGGACTGGTTGGATGAGTTTGAGCAGGAAC
TGGGGTCAAAACTGGCAATCCAACGCTGTTCTGGTTGGTCAGGCACTCTCGTTCC
GCGTCACGGGCAGTGACCGTAGGACATCTACTTCGTGGAACATGGTTCCTTCTAA
CTGGCAGTTTGGTCAAACCTTTGTCGGGAAGAATTTCAGGGTTTAAGGCCGAGTT
TCGAGAAACTCGAAAAATTGGAGGAAATCGAAATATATAATTAAAGTGGTTCGA

GACAAAAGAAAACTCTCCGCTAATTTCGCTATTCCTCCTTTTTATTTTTAGTTTTTT
ITTTCCTTTAATTTTATGGTATATGGGAAAAGGAGAGAAGGTGAAAGTATCTTTG
ACTTTTGTGTGTGTTTTCACTTTTTTTTTTTTTGTGGTTTGGTGTTTTTAATTTGTGT

GAGTGGGTAAAGGGGGGGATATGTGGGACAGAAAGTGAGAGTAGCTGAAGTGG
CTGTGAGAAAATTTTGTAACAGCCCGCAGCTATTAACGTGTTTTACATCTTTGGGT
TGTAAGTTACAACTTGTAACGTTTAATTTCTGTGTAATCCAAAAAGAAACATGGT
T



