IDENTIFICATION

Species: Mimulus guttatus
Locus: Migut.100191

Gene Model: Migut.100191.1.p
Description: MgEXPA-12
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mguttatus v2 0
KEGG:-

EXTERNAL RESOURCES



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mguttatus_v2_0

GENE STRUCTURE

MgEXPA-12
3

! 1 L 1 1 L 1 1 1 *
bp 2Kbp 3006p GO0bp 8(0hp 106006p 130000 14006p 16006p

Legend:

CDS s upstreamy downstream — Iniron

DOMAIN ARCHITECTURE

J 1900 128 150 178 200 25 2853
L | | I 1 1 I

Query seq.
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|] PLN00050 S:‘p‘:"'::m\ y Acu sslon expansin A; Provisional — 'r,':zr;: ' E‘;;::-ew 34
SEQUENCES

Peptide

>MgEXPA-12

MGLRGFIAIACLLFLLSIIVANGGSERGWNDAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYS
QGYGTNTAALSTTLFNNGQSCGACFELKCVNDERWCLQSSIVVTATNFCPPNNALPN
NDGGWCNPPNQHFDLSQPVFQQIAKQEAGIVPILYRRVPCQKKGGIRFTVNGHSYFN
LVLITNVGGAGDVQSVSIKGSRTNWEPMSRNWGQNWQSNSNLDGQSLSFKVTTSDG
RTVECSDVIPDGWSFGQTFIGGQFT*

CDS (coding sequence)
>MgEXPA-12

ATGGGATTGAGGGGTTTTATAGCAATTGCATGTTTGTTATTTCTCTTGTCAATAAT
AGTAGCAAATGGCGGCTCTGAACGAGGGTGGAATGATGCTCATGCCACTTTTTAT
GGTGGTGGTGATGCTTCTGGAACCATGGGTGGGGCGTGTGGGTATGGTAATTTGT
ACAGCCAAGGGTACGGTACAAACACAGCAGCACTGAGTACAACACTATTCAACA
ATGGGCAGAGCTGTGGAGCTTGCTTTGAGCTAAAATGTGTGAATGATGAAAGGTG
GTGCCTCCAAAGCTCAATTGTGGTAACTGCAACTAATTTCTGCCCTCCAAACAAC
GCCTTACCGAACAACGACGGCGGGTGGTGCAACCCGCCCAACCAACACTTTGACC
TCTCTCAGCCCGTTTTCCAACAAATCGCCAAACAAGAAGCCGGGATTGTGCCGAT
TCTTTATCGAAGGGTACCGTGCCAAAAGAAGGGTGGCATTCGGTTCACGGTAAAT
GGTCACTCCTATTTCAATCTCGTCTTAATTACCAACGTCGGAGGCGCCGGTGATGT
ACAATCGGTCTCGATAAAAGGTTCAAGGACAAATTGGGAACCAATGTCTCGTAAT
TGGGGGCAAAATTGGCAGAGCAACTCTAATCTTGACGGTCAAAGCCTCTCGTTCA
AGGTCACCACCAGCGACGGCCGCACGGTGGAGTGCAGTGATGTCATCCCCGACG
GTTGGTCGTTCGGACAAACCTTCATCGGAGGACAATTCACTTAG

Nucleotide
>MgEXPA-12

ATGGGATTGAGGGGTTTTATAGCAATTGCATGTTTGTTATTTCTCTTGTCAATAAT
AGTAGCAAATGGCGGCTCTGAACGAGGGTGGAATGATGCTCATGCCACTTTTTAT
GGTGGTGGTGATGCTTCTGGAACCATGGGTATGTATTTATGAATGTATGTATGTAT
GTATGTATTAATTAGTTGAAATGTTATGTTTCTCAAATAAATGAAACTTGGTCAGA

AATCAGAACGCAATTTTCAAGATTTGTCGTTTTTCTTTGAAAATTTTCGACTATGG
AACAATTTATTTGTATTTTTTTTTCCATTCCAAATTTTGCAAATTCCAATTTTCGTT
TTTTATTTTAGTTTTTGGATCAGAATTGGAATTATTCTCGCATACAAATTAAAACA

ATTTAGAACTTCTATTATATAATTCAAATCCGATTCAAATTTTCATGTAAATTATC



TAAAACAGTTTGCAACTTGGCTTAATTTTAATATCTTTAACATTTCCAATTCGATT
TTTCTTGAATTGTTAATTAAGCCATGGAGTGAATTAAGTTGGTTAAATTGGTGGTT
ATTAATGAATTAATTAATTGCAGGTGGGGCGTGTGGGTATGGTAATTTGTACAGC
CAAGGGTACGGTACAAACACAGCAGCACTGAGTACAACACTATTCAACAATGGG
CAGAGCTGTGGAGCTTGCTTTGAGCTAAAATGTGTGAATGATGAAAGGTGGTGCC
TCCAAAGCTCAATTGTGGTAACTGCAACTAATTTCTGCCCTCCAAACAACGCCTT
ACCGAACAACGACGGCGGGTGGTGCAACCCGCCCAACCAACACTTTGACCTCTCT
CAGCCCGTTTTCCAACAAATCGCCAAACAAGAAGCCGGGATTGTGCCGATTCTTT
ATCGAAGGTATGATGTATAATCGTAAATATATTTATACGTATCTGCATAATTTATA
AAAATAAAATAAAAAAATACACTACTTTTCTTTTTTTGGTGTTAGTACTGAAGGA
ACCAGCAGCTATAACTAGCTAACTGTATAGGTGCAATGGAAAAAATTACACTACT
TTATATTTATGGCGGCTCAATATTTTTGTGTATTTTACATAAATGTGTAGGGTACC
GTGCCAAAAGAAGGGTGGCATTCGGTTCACGGTAAATGGTCACTCCTATTTCAAT
CTCGTCTTAATTACCAACGTCGGAGGCGCCGGTGATGTACAATCGGTCTCGATAA
AAGGTTCAAGGACAAATTGGGAACCAATGTCTCGTAATTGGGGGCAAAATTGGC
AGAGCAACTCTAATCTTGACGGTCAAAGCCTCTCGTTCAAGGTCACCACCAGCGA
CGGCCGCACGGTGGAGTGCAGTGATGTCATCCCCGACGGTTGGTCGTTCGGACAA
ACCTTCATCGGAGGACAATTCACTTAGAATAATCTATTTTCGATATTAATATAGG
AAATTGCACGTACGTGTTTTTTTGAACGCTACGTGAAATAAATTAGGGTTGAGAA
TTGGAAGAGCTTTATTATTACATAAGCTCGAACCAATTTGGGTGTTTTTCATAATG
TTGATGAAGTGTTTTATGTCTTGGTCTTTCTTTTAATGTAAGATTTAAGACAGATA
TTTTGGCAGTGATTTAGGTTCGGGTGAATTC






