IDENTIFICATION

Species: Manihot esculenta
Locus: Manes.01G092600

Gene Model: Manes.01G092600.1
Description: MSEXPA-02
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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Legend:
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DOMAIN ARCHITECTURE

Superfanilies PLN0OOOSO

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLND0O50 super family cl31535 expansin A; Provisional 1-239 1.48e-135
SEQUENCES

Peptide

>MsEXPA-02

MDVLGLLIVGFLSFVSSAHGYYGGWINAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQG
YGINTAALSTALFDNGLSCGACFELRCVNDPQWCLPGSIVVTATNFCPPGGWCDPPN
HHFDLSQPIFQHIAQYRAGIVPVIYRRVRCRRSAGIRFTINGHSYFNLVLITNVGGAGD
VHAVAIKGSRTRWQPMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFLVTASDGRSVLSYNVAPA
GWSFGQTYTGRQFRY*

CDS (coding sequence)
>MSsEXPA-02

ATGGATGTTCTTGGATTACTTATAGTGGGGTTTCTCTCGTTTGTCTCATCTGCTCAT
GGATACTATGGAGGTTGGATTAATGCTCATGCCACCTTCTATGGAGGTGGCGATG
CTTCTGGGACAATGGGTGGGGCTTGTGGTTATGGGAACCTCTACAGCCAGGGTTA
TGGAATTAACACAGCAGCACTAAGCACTGCATTATTTGACAATGGCTTGAGCTGT
GGAGCTTGCTTTGAGCTCAGGTGTGTGAACGATCCCCAGTGGTGCCTCCCTGGCT
CCATTGTTGTCACTGCAACCAACTTCTGCCCACCAGGAGGCTGGTGCGATCCTCC
CAACCATCACTTTGATCTCTCTCAACCTATCTTCCAACACATAGCCCAATACAGAG
CTGGTATTGTCCCAGTAATTTACAGAAGGGTAAGGTGCAGGAGGAGTGCAGGCA
TTAGGTTCACCATTAATGGCCATTCATACTTCAATTTAGTACTTATCACCAATGTA
GGAGGAGCTGGAGATGTGCATGCAGTTGCCATTAAGGGTTCAAGAACTAGATGG
CAGCCAATGTCAAGAAACTGGGGCCAAAACTGGCAGAGTAACTCGTACCTGAAT
GGGCAAAGTCTCTCGTTTCTAGTTACTGCTAGTGATGGACGTAGTGTGCTCTCTTA
CAATGTTGCCCCTGCTGGCTGGTCCTTTGGCCAGACATATACTGGAAGGCAGTTT
CGGTATTAA

Nucleotide
>MsEXPA-02

AAAACCTAGAGCCAGAAAAAACAGATAGCCCCACTCTGAATTTCTTGGCATTTCC
CTAATGTAACAGCTAGCGAAGCTTCAAAACCACACGGTTTGAATCCTGAACCCAC
AAAAACCACTTTCAACTCCCTGTAAAAAACTCGCAGAATTCAGTCCTGGAAAGTA
ACCTAATTATTACTCAGTTGCGATGCATGCATGGTCCCAAAGCCCTAAGACTTGT

CAGCTTGTCTTTTAGGGTTGATGTTGACTGACTTCTATTTATTCCCTTGAAGCTCCC
[ TTTCATTTTCCACCCTCAAATCAAGGCTACTTCTTTCCAGGTTCTTTTCTGGCAAT
AATCTTTCCTTTTCTCTTCTTGTTTTCTTCATCTCTAGGCTTCTTTCAAGTATTTGTC
ATAATCTATGTGCTCAGGAGTCTACATGATTAATTTGTGCAGGAAAATGGATGTT




CTTGGATTACTTATAGTGGGGTTTCTCTCGTTTGTCTCATCTGCTCATGGATACTAT
GGAGGTTGGATTAATGCTCATGCCACCTTCTATGGAGGTGGCGATGCTTCTGGGA
CAATGGGTATGTCATATGGCTCTTGAATTTAAACCATGTAATGCACATTTCGTTCT
TCTTGTTGATTATTATAAATCGGTTATTGTAATTATGTTTTAGGTGGGGCTTGTGG
TTATGGGAACCTCTACAGCCAGGGTTATGGAATTAACACAGCAGCACTAAGCACT
GCATTATTTGACAATGGCTTGAGCTGTGGAGCTTGCTTTGAGCTCAGGTGTGTGA
ACGATCCCCAGTGGTGCCTCCCTGGCTCCATTGTTGTCACTGCAACCAACTTCTGC
CCACCAGGAGGCTGGTGCGATCCTCCCAACCATCACTTTGATCTCTCTCAACCTAT
CTTCCAACACATAGCCCAATACAGAGCTGGTATTGTCCCAGTAATTTACAGAAGG
TAGGCCAATTCACTTAACACTCATCTCTATTCTAGCTTGCAAGCGACCTTACAGCT
CAAGAAAAGACTAGTATCACAGAGTTAATTACTGTTTGTGGTTTACAGGGTAAGG
TGCAGGAGGAGTGCAGGCATTAGGTTCACCATTAATGGCCATTCATACTTCAATT
TAGTACTTATCACCAATGTAGGAGGAGCTGGAGATGTGCATGCAGTTGCCATTAA
GGGTTCAAGAACTAGATGGCAGCCAATGTCAAGAAACTGGGGCCAAAACTGGCA
GAGTAACTCGTACCTGAATGGGCAAAGTCTCTCGTTTCTAGTTACTGCTAGTGAT
GGACGTAGTGTGCTCTCTTACAATGTTGCCCCTGCTGGCTGGTCCTTTGGCCAGAC
ATATACTGGAAGGCAGTTTCGGTATTAATTAATTAATTAATAGCAGATCTAAGAT
GCATAATTCTAGCTATTACTGTTTAATGTATCTTTGATAAATACAGTAAATAGAAG
AGATCTTGGGTTGGGTCAATTTTTATCATGAATTGGCCCGTCTCGATTTCTTCCCA
TAGTTTTACTGTGATATTGAGTTTTTGCAGTTCATGGGTTGGCTGAGGATTCAAGC
CTCGAGACTTTGGTTAACTGCTGGAGAGAGGAAGAGAGGGAGAGTATTTGTAAA
TTAAGTCAGTTTTTATAATAATTTAATCATTTTAATTATAATAATTTAGTATGTA






