IDENTIFICATION

Species: Mimulus guttatus
Locus: Migut.C00888

Gene Model: Migut.C00888.1.p
Description: MgeEXPA-02
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-02
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Query seq.
Superfanilies 193

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN0O0193 super family 342 expansin-A; Provisional 4-257 3 27e-160
SEQUENCES
Peptide
>MgEXPA-02

MEKKNVISSLVLIFGLCNLITNANALTASGWTKAHATFYGGSDASGTMGGACGYGN
LYTAGYGTRTAALSTALFNDGASCGQCFKIICDFKASPQWCRKGFSVTITATNFCPPN
NALPNDNGGWCNPPRQHFDMAQPAYEKIGIYQGGIVPIYQRVPCVKRGGVRFTING
RDYFELVTITNVGNAGSIRSVQIKGSKTGWMPLSRNWGANWQSNSFLNGQSLSFMIT
TSDGLTKTFLDIAPSNWAFGQTFSSSVQF*

CDS (coding sequence)
>MgEXPA-02

ATGGAGAAGAAAAACGTAATTTCATCGTTAGTACTTATATTTGGATTGTGCAATT
TGATCACGAACGCCAATGCTCTCACAGCTTCTGGATGGACTAAGGCACATGCAAC
TTTCTACGGAGGTAGCGATGCTTCCGGAACAATGGGGGGTGCTTGTGGGTACGGA
AATTTGTACACGGCGGGGTACGGTACAAGAACAGCAGCGTTGAGTACAGCACTA
TTCAACGACGGGGCATCGTGCGGTCAATGTTTCAAGATCATATGCGATTTCAAAG
CTAGTCCACAATGGTGTAGGAAGGGCTTTTCCGTAACTATAACCGCAACAAACTT
CTGCCCGCCGAATAATGCTCTTCCTAACGACAACGGAGGGTGGTGCAACCCGCCA
CGTCAGCATTTCGACATGGCTCAGCCCGCTTATGAGAAGATCGGCATCTATCAAG
GCGGCATCGTGCCCATTATTTACCAAAGGGTTCCATGCGTGAAGCGGGGTGGAGT
AAGATTCACAATCAACGGACGAGATTACTTCGAGCTAGTGACGATCACGAACGT
GGGGAACGCTGGGTCCATTAGATCGGTCCAAATTAAGGGGTCGAAAACCGGGTG
GATGCCTTTGTCAAGAAATTGGGGTGCTAATTGGCAATCCAATTCTTTTCTCAATG
GCCAATCTCTTTCTTTCATGATCACAACTTCTGATGGACTAACTAAAACTTTCTTA
GATATTGCCCCTTCCAATTGGGCTTTTGGTCAAACTTTCTCGAGCTCGGTCCAATT
TTGA

Nucleotide
>MgEXPA-02

ATGGAGAAGAAAAACGTAATTTCATCGTTAGTACTTATATTTGGATTGTGCAATT
TGATCACGAACGCCAATGCTCTCACAGCTTCTGGATGGACTAAGGCACATGCAAC
TTTCTACGGAGGTAGCGATGCTTCCGGAACAATGGGTACGCAATTTTTTTTATTTA
AAAAAAAATCAAGAAAATATTTATTGTTCATCAATAATTGAAAATTATAACATTA
AATTGCAATGTCATGATTTTTAATTTTTAATTTTTTTTTGTGGGGGTGAAGGGGGT
GCTTGTGGGTACGGAAATTTGTACACGGCGGGGTACGGTACAAGAACAGCAGCG
TTGAGTACAGCACTATTCAACGACGGGGCATCGTGCGGTCAATGTTTCAAGATCA




TATGCGATTTCAAAGCTAGTCCACAATGGTGTAGGAAGGGCTTTTCCGTAACTAT
AACCGCAACAAACTTCTGCCCGCCGAATAATGCTCTTCCTAACGACAACGGAGGG
TGGTGCAACCCGCCACGTCAGCATTTCGACATGGCTCAGCCCGCTTATGAGAAGA
TCGGCATCTATCAAGGCGGCATCGTGCCCATTATTTACCAAAGGTACTTAATTGCT
TTTATTTTTCTATTAGTGCGATCGAAAAATATCTTATCGTGTTATTTTTTTCTATAT
ATGAAGGGTTCCATGCGTGAAGCGGGGTGGAGTAAGATTCACAATCAACGGACG
AGATTACTTCGAGCTAGTGACGATCACGAACGTGGGGAACGCTGGGTCCATTAGA
TCGGTCCAAATTAAGGGGTCGAAAACCGGGTGGATGCCTTTGTCAAGAAATTGGG
GTGCTAATTGGCAATCCAATTCTTTTCTCAATGGCCAATCTCTTTCTTTCATGATC
ACAACTTCTGATGGACTAACTAAAACTTTCTTAGATATTGCCCCTTCCAATTGGGC
TTTTGGTCAAACTTTCTCGAGCTCGGTCCAATTTTGACCCGGCCCACAAGTTCCGG
GTCGGGTTAACGGGCCGCGGCGTGCTTTACTATTTTATTTAAAGCTGCCCGCCCCG
AAAAAAGTATTTTATTAAACATATAAATTCTTACTGTGGTATGTTTTTAAGGAAG
AAAGCTTACGAACTCGAGCACGGAAGATAAGTTCATAAAAAGAATTGGTCGTCTT
CACATTGTATTTAACCGTTTTTTTTGTCGATTTAAATTACACGTCGAAAGATACGT
AAGGATAAATAAGAAGCGCGACGAAATGCTGCTTCGGTCAGAATGTTTGTTTTGA
ATTTATTTGCATTCATATACATCTTGTAAGTTGTAACTATAATGTGTGAAATGATA
AATTGTGATTTTTTCGTTTTTTATTTGTAAC






