IDENTIFICATION

Species: Capsella grandiflora
Locus: Cagra.0487S0017

Gene Model: Cagra.0487S0017.1.p
Description: CgrEXPA-04
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cgrandiflora_vi_1
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List of domain hits d
Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family 1535 expansin A; Provisional 29-256  2.04e-123
SEQUENCES

Peptide

>CgrEXPA-04

MAAKVITLMAVMLATAFTVHARIPGVYTGGPWVNAHATFYGGADASGTMGGACG
YGNLYSQGYGVNTAALSTALFNNGLSCGSCFELKCINDPGWCLPGNPSILITATNFCP
PNFAQASDNGGWCNPPREHFDLAMPMFLSIAKYKAGIVPVSYRRIPCRKKGGIRFTIN
GFKFFNLVLVTNVAGAGDVRKVSVKGTNTQWLDLSRNWGQNWQSNAVLVGQSLSF
RVKTSDGRSSTSNNIAPSNWQFGQTYSGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>CgrEXPA-04

ATGGCGGCTAAAGTCATTACATTAATGGCGGTTATGTTGGCTACTGCCTTCACGG
TGCACGCCAGAATCCCCGGAGTTTACACCGGTGGTCCCTGGGTCAACGCTCACGC
CACCTTCTACGGTGGTGCTGATGCTTCTGGCACTATGGGTGGTGCGTGTGGGTAC
GGGAACTTGTATAGCCAAGGCTACGGCGTTAACACGGCGGCTTTAAGTACTGCTT
TATTCAACAATGGATTAAGCTGTGGCTCTTGCTTTGAGCTCAAGTGTATCAATGAT
CCAGGATGGTGTCTTCCCGGTAACCCATCAATCCTTATCACCGCCACTAATTTCTG
CCCTCCAAACTTCGCCCAAGCTAGCGACAATGGTGGTTGGTGCAACCCTCCTCGT
GAGCACTTTGATCTCGCCATGCCTATGTTTCTATCCATCGCTAAGTACAAAGCCGG
TATTGTCCCCGTCTCTTACCGCAGGATCCCATGTAGGAAGAAGGGAGGTATAAGA
TTCACAATCAACGGATTCAAGTTCTTCAACTTGGTGCTTGTCACCAACGTAGCCG
GAGCAGGAGACGTCAGGAAGGTGAGTGTCAAAGGAACCAACACTCAGTGGTTAG
ATCTAAGCCGGAACTGGGGACAGAACTGGCAGTCCAACGCTGTTCTTGTCGGCCA
GTCTCTTTCTTTCCGAGTCAAAACCTCCGATGGCCGAAGCTCCACCTCCAACAAC
ATTGCTCCGAGTAATTGGCAATTTGGTCAGACTTACTCCGGCAAGAATTTCCGCG
TCTGA

Nucleotide
>CgrEXPA-04

CCTTCCTCTCCCTCTCACACTTCTCTCTTCTCTCTCTCTCTCTCTTCCACAACCAAA
AAAATAAACCAAACTTTTGCTCCGTACTAAAGTTAGAAAAAATGGCGGCTAAAGT
CATTACATTAATGGCGGTTATGTTGGCTACTGCCTTCACGGTGCACGCCAGAATC
CCCGGAGTTTACACCGGTGGTCCCTGGGTCAACGCTCACGCCACCTTCTACGGTG



GTGCTGATGCTTCTGGCACTATGGGTACACACTCTCTCTCTCTCTCTCTCTCACCTC
CTCTGTTTTGGAAACAGGGTTTATTTATCTTTTTTTTTTGTGTTAAACAGAGTACAT
AAATTTCCAAATGCAACATTTCACTAGAAAGTTACGTTTTTGATGAACAAAAATA
TCACCAAGTTTAACTATAAATGTTACCACTAATCACTGTATATATATATTCAATAT
GTAGGTGGTGCGTGTGGGTACGGGAACTTGTATAGCCAAGGCTACGGCGTTAACA
CGGCGGCTTTAAGTACTGCTTTATTCAACAATGGATTAAGCTGTGGCTCTTGCTTT
GAGCTCAAGTGTATCAATGATCCAGGATGGTGTCTTCCCGGTAACCCATCAATCC
TTATCACCGCCACTAATTTCTGCCCTCCAAACTTCGCCCAAGCTAGCGACAATGGT
GGTTGGTGCAACCCTCCTCGTGAGCACTTTGATCTCGCCATGCCTATGTTTCTATC
CATCGCTAAGTACAAAGCCGGTATTGTCCCCGTCTCTTACCGCAGGTAACTTAAT
CTCTCTTACTCTGTTTTCACTAAATATACTCTGTTTTAACCTTTTTAAGTTGCAAAC
TCTGAACATAGGAGGAGCATTGACTCTATTAATAACTAAAACACCTAACTTTAAA
AAAATACACTTATTTATGGGTAACATTTCGAGATCGATCCTATGAAACCGCCTAA
TGTTTGCTCAGTCAAAGATGTAAAAAAGATATTGCTTCAGAAGTAACTTTTTGTTG
GGGAGTATATATAATTAGGATCCCACGAATCTAAGAATCTGTGAGCTTGAAGATT
TTTCTCAGAGCCTTCGCATGTTCACTCTATTCTTTATTCCATTTTCTCTTGATTTCC
CGAGAAAGTTATTTCCTTTTCTTTTTATTTTTCTCGGGAACCAAACATGTAAAAAT
TATTTTCTTTCTATTAACGTACTGTTTTAGTCGAGTTCATGCAATCACCTTTCCTGT
CTTTTAGTCTCTTTAAAGCCATTAACTTGGCCGGCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAG
CCATTAACTTTAAATCAAACGAACCTAACCTAACTTTTCAACCTGAACTTACCAA
AACACCCATTAAACCCGGGTCGGTTATTAGTCCATGGATCCGGGTCAAAACCTAT
TCTGCCGTGCCTTGAACTCAGCTAAGAGCAAAGGACCGACACTTGCTCGCTCCAC
CCCATACATTTGCCTGCTCATCCACGTTGCCCAAAACCGAGTCGGGTCATCACTG
CATACTATAAGTTCACTTAGGGCATCCTCTCATTGGAGGGTTCTTAGGGGTAAGA
TTTATCAAAGAGAGTATATAATATACTCTCTTTGATAAATCTTATCTCTAAGGACC
CTAATAAAAATATTCAGATTTTGTTACTGTGGTAGAAAATACATTTTCATAGGTA
ACTAATAACAATAATAAATTTATGGGGTGTTGCAGGATCCCATGTAGGAAGAAG
GGAGGTATAAGATTCACAATCAACGGATTCAAGTTCTTCAACTTGGTGCTTGTCA
CCAACGTAGCCGGAGCAGGAGACGTCAGGAAGGTGAGTGTCAAAGGAACCAACA
CTCAGTGGTTAGATCTAAGCCGGAACTGGGGACAGAACTGGCAGTCCAACGCTGT
TCTTGTCGGCCAGTCTCTTTCTTTCCGAGTCAAAACCTCCGATGGCCGAAGCTCCA
CCTCCAACAACATTGCTCCGAGTAATTGGCAATTTGGTCAGACTTACTCCGGCAA
GAATTTCCGCGTCTGATTTCTCGAAAAACAAAAAGAATCGCATGGCGGCGGAAG

ATATATTGAAGCTTCTTTTTTTTTTTTTAAAATCAAATATATATATTTACGTGTCTT
TGATTTAGTTTACGATTTGGAATTGAGGTTTTACCATTTTTTCCCTTATTTTCTCAG
GGAAAGTATTGGGATTGCTTGGTTTGAAAGTTAGGGATTTATATTAAAGATTAGG
GTTGTGTTCTTGTTTTTTTGGTTTCATTTGGTGTGTTTGTGTCTTGTTTGGTATGTA

GAGAGGCTGAAGCGGCTGCAAAAATCAAGGGTTGGGATAAAGATAAATGTAGCC
CGCAGCTCTCTTTTACGTTCTGATTGTATTAAGTATATATATATATTATGAAAGAA
GCA



