IDENTIFICATION

Species: Manihot esculenta
Locus: Manes.02G138700

Gene Model: Manes.02G138700.1
Description: MSEXPA-09
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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+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLND0O50 super family 535 expansin A; Provisional 1-252 6.56e-97
SEQUENCES

Peptide

>MsEXPA-09

MKMLGFLCPYVAVVIYLMFVVEMSSHSSHGWELAHATFYGGMNGRETMEGACGY
GNLIKQGYGLATTALSTALFNNGSTCGGCFQLQCTNSSWCKKDAPDIRVTATNFCPP
NYTKTTDVWCNPPQKHFDLSLPMFLKIAEYKAGIVPVRFRRVACHKQGGIRFELKGN
PNWLLVLVYNVGGAGRVVDVKIKGSKTRWLQMTRNWGQNWQTWESLQGQILSFQ
VTASDGRMVQSNNVAPANWQFGQTYQGINFR*

CDS (coding sequence)
>MsEXPA-09

ATGAAGATGTTGGGATTTTTATGTCCTTATGTCGCAGTGGTGATTTATCTTATGTT
TGTTGTGGAGATGTCGAGTCACAGCAGCCATGGATGGGAGTTAGCTCATGCAACT
TTTTATGGTGGCATGAATGGAAGAGAAACCATGGAGGGTGCTTGTGGATATGGA
AATCTAATCAAACAAGGGTATGGTCTAGCGACAACAGCACTAAGCACAGCCCTA
TTCAACAATGGATCCACCTGTGGAGGCTGTTTCCAGCTACAATGCACAAATTCGT
CTTGGTGCAAGAAGGATGCTCCAGACATAAGGGTCACTGCCACCAATTTCTGCCC
TCCAAACTACACAAAAACAACAGACGTCTGGTGCAACCCACCCCAGAAGCATTTC
GATTTGTCTCTCCCAATGTTCTTGAAAATTGCAGAGTACAAAGCTGGCATAGTTCC
AGTGCGTTTCAGGAGAGTCGCGTGCCATAAGCAAGGAGGAATTCGATTTGAGCTC
AAGGGAAATCCTAATTGGTTGTTGGTGCTGGTTTATAATGTTGGAGGAGCTGGGC
GAGTTGTTGATGTTAAAATAAAAGGCTCTAAGACTAGATGGCTACAAATGACGA
GAAATTGGGGTCAGAATTGGCAGACTTGGGAAAGTTTACAAGGGCAGATATTGT
CTTTCCAAGTGACTGCTAGTGATGGTAGAATGGTGCAATCTAATAATGTTGCACC
AGCTAATTGGCAATTTGGCCAAACTTATCAAGGTATAAATTTTAGGTGA

Nucleotide
>MSsEXPA-09

ATGAAGATGTTGGGATTTTTATGTCCTTATGTCGCAGTGGTGATTTATCTTATGTT
TGTTGTGGAGATGTCGAGTCACAGCAGCCATGGATGGGAGTTAGCTCATGCAACT
TTTTATGGTGGCATGAATGGAAGAGAAACCATGGGTACGTAAATTTCACTTACTT
AGCGAATTTGATTTATATGTATTTTTAATGATTTAATTTTTTTAATTATTTTTTTAT
ATATCGAATTTATTTTATGGTAAATGAATTAAATAGGGGTTCATATTTTTTTTTTA
GATAATTTATATTCTTTTTATTATTTTACGTATTAAGAAATGTTAAATCAATCATG
TGTTTTTAATATTTCCTGAAAAAAGAATCATCCAATAATGGCTCTTTATTTCTCCA




GTAAAGAGAGAGGTTACTAAAAAAGCAATACTCAAAGAAGGATAATTTATAATT
TAATTGTTAGACTTGATAGAATCCAAAATTGAATCACTACTCTTTTAATAAGAAA
TAATTTAATTATTAAAGTTTTATTTTTACTAAAAAAAATAGTTGGTTTATTAAAAT
TTATTGTTAGATTATTCTAATATTTATAATAATTTAATTATTTTAATTTGAATTGAC

TTTTTTACTTTATGATTGATTAATCGTAAATATAATAAAATTATTATTTTATTAAA
AAAATAAAAATTCATGAACTAAATTATTTTATACTAATAATTAGAGATTAAATTA
TATATTTTGTTAAATGTTAAGTATTATACTATAAATTACCTTAAAAATAATCTACA
GAAAATTTTTCAAGAACTAACCCCCTAAATTGAATTTCTGTATAACACAAAAAAA

TTTCATTTTTCAGAGGGTGCTTGTGGATATGGAAATCTAATCAAACAAGGGTATG
GTCTAGCGACAACAGCACTAAGCACAGCCCTATTCAACAATGGATCCACCTGTGG
AGGCTGTTTCCAGCTACAATGCACAAATTCGTCTTGGTGCAAGAAGGATGCTCCA
GACATAAGGGTCACTGCCACCAATTTCTGCCCTCCAAACTACACAAAAACAACAG
ACGTCTGGTGCAACCCACCCCAGAAGCATTTCGATTTGTCTCTCCCAATGTTCTTG
AAAATTGCAGAGTACAAAGCTGGCATAGTTCCAGTGCGTTTCAGGAGAGTCGCGT
GCCATAAGCAAGGAGGAATTCGATTTGAGCTCAAGGGAAATCCTAATTGGTTGTT
GGTGCTGGTTTATAATGTTGGAGGAGCTGGGCGAGTTGTTGATGTTAAAATAAAA
GGCTCTAAGACTAGATGGCTACAAATGACGAGAAATTGGGGTCAGAATTGGCAG
ACTTGGGAAAGTTTACAAGGGCAGATATTGTCTTTCCAAGTGACTGCTAGTGATG
GTAGAATGGTGCAATCTAATAATGTTGCACCAGCTAATTGGCAATTTGGCCAAAC
TTATCAAGGTATAAATTTTAGGTGA






