IDENTIFICATION

Species: Cucumis sativus
Locus: CsGy5G023420

Gene Model: CsGy5G023420.1
Description: CSEXPA-14
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
http://cucurbitgenomics.org/

KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02486
EXTERNAL RESOURCES
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DOMAIN ARCHITECTURE
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Query seq. L

Superfanilies PLNOOOS0

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family ci31535 expansin A: Provisional 13-248  455e-140
SEQUENCES

Peptide

>CsEXPA-14

MASVLIFLAGFYAIVSSVDAYGGGGWTGAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNLYSQ
GYGTNTAALSTALFNNGLSCGSCYEIKCASDPRWCLPGSIVVTATNFCPPNNALPNNA
GGWCNPPLQHFDLSQPVFQHIAQYRAGIVPVAYRRVPCRRRGGIRFTINGHSYFNLVL
ITNVGGAGDVHSVSIRGSRTGWQAMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFKVTTSDGRT
VISNNAVPAGWSFGQTYSGAQF

CDS (coding sequence)
>CsEXPA-14

ATGGCTTCTGTCCTTATCTTTTTGGCTGGTTTCTATGCCATAGTTTCCTCTGTTGAT
GCTTATGGAGGTGGAGGCTGGACTGGGGCTCATGCCACCTTCTATGGTGGGAGTG
ATGCTTCTGGGACAATGGGTGGGGCTTGTGGGTATGGAAACTTATATAGCCAAGG
CTATGGAACAAACACTGCTGCTTTGAGTACGGCTCTATTCAACAATGGCTTGAGC
TGTGGGTCTTGCTATGAGATTAAGTGTGCCAGTGACCCCAGATGGTGCCTGCCAG
GCTCCATTGTGGTCACAGCCACCAATTTCTGCCCTCCGAACAATGCCCTTCCTAAC
AACGCTGGAGGCTGGTGCAACCCTCCTCTTCAACACTTCGATCTCTCTCAACCTGT
ATTCCAACACATTGCTCAGTACAGAGCAGGGATTGTGCCTGTTGCTTACAGAAGG
GTACCCTGCAGGAGAAGAGGAGGCATAAGGTTCACCATCAATGGACATTCCTACT
TCAACCTGGTCCTCATCACAAACGTGGGTGGTGCTGGTGATGTACACTCAGTTTC
CATCAGAGGATCAAGAACTGGTTGGCAAGCAATGTCAAGGAACTGGGGACAGAA
TTGGCAGAGTAACAGCTACCTTAATGGTCAAAGCCTCTCCTTCAAGGTAACCACC
AGCGATGGCCGAACTGTCATCTCCAACAACGCCGTCCCAGCCGGCTGGTCCTTTG
GACAGACTTACAGTGGTGCCCAATTCTGA

Nucleotide
>CsEXPA-14

GTAATAGAGTGGAAATAACATTGTAAGGTTTGAACACATGCTGTCTCTAGATGAT
ACCACCTCAAATCATCAATAGGTCTAACAATTTTGAACTACAAGGCATGTAACAT
TATTCTGTTTTTGATGTCTTGGAAAAAGATTGAAGTGGAAGACATAAAATAAAAT
CATAATATAGAAATGAGTGAAGGAGACAGTTTGAAGAGAGGGAAAAAAAGAAA



GGGAGAATAGGGGCAAAGGGCAAAAAGAGGGGGATGGTGCTTGGTTGCACATG
GCTACGAACAATTCATTAGCCAATAGGGCAGAGACCGCCTTACCCCACTTGGATA
TCTCACTAGCAAACCTCCAAAACCACACGTTTTGGCCCCTCAAAAACCACCCTTC
AAAATTTTAATGCTTACAAAACAAACTATATATATTCAAAATATAAAATTTATTC
AATCTAAGCTATTTTTATTTATTTCTTTTTTTATAATAACCGTTACAAGTATTTAAA
ATTATACATTTTACCTTCATAATTACACCCACCCTTTTACCCTCTTCTTAGAATTTC
TATATATTGTCCCTAAACTCTCCTAATTTCTCACTCCCCTGCTCCTTTTTGTTCCTT
CATTTCTTACTTCTTTCATTTTGGTAATCATCTTGTCCTCTCTTTTTCTCATACACA
AATACACACACATTTTGCTTTACCTCTAATGGAATCATGTTAGTTTGAAAATTGGA
AAAGAGAACTAGAGGTTTGCTGGAAGTTTAACTTAAGTTCTCTTTTGCAGGAATG
GCTTCTGTCCTTATCTTTTTGGCTGGTTTCTATGCCATAGTTTCCTCTGTTGATGCT
TATGGAGGTGGAGGCTGGACTGGGGCTCATGCCACCTTCTATGGTGGGAGTGATG
CTTCTGGGACAATGGGTATGCATCAAAACAACTACCATTTTTGGTTCACGACTTCT
TTCAGGAACTTTCACAAAGAGTTGGTAAACCAATGTGGGCTGAACTTTTTTGTGTT
TGATGAAATTGTGTAGGTGGGGCTTGTGGGTATGGAAACTTATATAGCCAAGGCT
ATGGAACAAACACTGCTGCTTTGAGTACGGCTCTATTCAACAATGGCTTGAGCTG
TGGGTCTTGCTATGAGATTAAGTGTGCCAGTGACCCCAGATGGTGCCTGCCAGGC
TCCATTGTGGTCACAGCCACCAATTTCTGCCCTCCGAACAATGCCCTTCCTAACAA
CGCTGGAGGCTGGTGCAACCCTCCTCTTCAACACTTCGATCTCTCTCAACCTGTAT
TCCAACACATTGCTCAGTACAGAGCAGGGATTGTGCCTGTTGCTTACAGAAGGTA
AAACAAGCAAGCCATTAAAACAGAGTTTTAAAATTCAGGGGATGTATTATACAG
AGTCATTTAATTTAACAAGTTTTGGTTGGGGGTTCTCTTTTGTAGGGTACCCTGCA
GGAGAAGAGGAGGCATAAGGTTCACCATCAATGGACATTCCTACTTCAACCTGGT
CCTCATCACAAACGTGGGTGGTGCTGGTGATGTACACTCAGTTTCCATCAGAGGA
TCAAGAACTGGTTGGCAAGCAATGTCAAGGAACTGGGGACAGAATTGGCAGAGT
AACAGCTACCTTAATGGTCAAAGCCTCTCCTTCAAGGTAACCACCAGCGATGGCC
GAACTGTCATCTCCAACAACGCCGTCCCAGCCGGCTGGTCCTTTGGACAGACTTA
CAGTGGTGCCCAATTCTGATTTATTACCTCCTCTAGCTAAAATAAAGTTTATGGTT
ATGCATAGTAAAGCAATCTAGTGTGACTTTTTTTTCTTTTTTTTTTTTTTTCTTCTTT
ACCTTAAAGTATACTAGAGTATTAGATATATAGTATACTATGTGAGTGTTTGAGT
CAAAAAAATTAGGAAAG




