IDENTIFICATION

Species: Carica papaya

Locus: evm.model.supercontig_81.134

Gene Model: evm.model.supercontig_81.134
Description: CpEXPA-12

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cpapaya ASGPBVO 4
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T05151

EXTERNAL RESOURCES
http://asgpb.mhpcc.hawaii.edu/papaya/
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Superfanilies PLNOOOS0O

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN0O0050 super family ci31535 expansin A; Provisional 34-261 7.17e-123
SEQUENCES

Peptide

>CpEXPA-12

MRREMAMAGTFWMVALLGALMWVAEARIPGVYQGGSWQTAHATFYGGADASGT
MGGACGYGNLYSQGYGVNTAALSTALFNNGLSCGACFEIKCANDPKWCHSGSPSIF
VTATNFCPPNYALPNDNGGWCNPPRSHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVAYRRVPCR
KMGGIRFTINGFRYFNLVLITNVAGAGDIVRASVKGSKTGWMPLSRNWGQNWQSNA
VLVGQPLSFRVTGSDRRTSTSWNIAPAHWQFGQTFTGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>CpEXPA-12

ATGCGAAGAGAAATGGCAATGGCGGGTACATTCTGGATGGTAGCTTTACTTGGAG
CGTTAATGTGGGTTGCTGAAGCGAGAATTCCCGGGGTCTACCAAGGGGGTTCGTG
GCAAACTGCTCATGCTACTTTCTATGGTGGTGCAGATGCTTCGGGCACCATGGGC
GGGGCTTGCGGGTATGGGAATCTTTACAGCCAAGGGTATGGCGTGAACACGGCG
GCGCTGAGCACGGCGCTGTTCAACAATGGCCTTAGCTGTGGGGCTTGCTTTGAGA
TCAAGTGTGCGAATGACCCGAAATGGTGCCATTCCGGTAGCCCGTCAATCTTCGT
GACTGCAACAAATTTCTGCCCGCCAAATTACGCTCTTCCTAACGACAATGGTGGA
TGGTGCAATCCTCCGCGTTCTCACTTCGACTTGGCCATGCCCATGTTCCTCAAGAT
TGCCGAGTACCGTGCCGGAATTGTCCCCGTCGCCTACCGCCGGGTGCCATGCAGG
AAGATGGGTGGGATCAGGTTCACGATCAACGGCTTCAGATACTTTAACCTGGTGC
TGATCACCAACGTGGCGGGTGCAGGGGATATCGTGAGGGCGAGCGTGAAAGGTT
CAAAGACCGGTTGGATGCCGCTGAGCCGGAACTGGGGTCAAAACTGGCAGTCAA
ACGCCGTTCTGGTCGGTCAGCCGCTCTCGTTCAGGGTCACAGGCAGTGACAGACG
CACATCCACCTCGTGGAACATTGCCCCCGCCCATTGGCAGTTTGGTCAAACATTC
ACTGGCAAGAACTTCAGGGTTTGA

Nucleotide
>CpEXPA-12

ATGCGAAGAGAAATGGCAATGGCGGGTACATTCTGGATGGTAGCTTTACTTGGAG
CGTTAATGTGGGTTGCTGAAGCGAGAATTCCCGGGGTCTACCAAGGGGGTTCGTG
GCAAACTGCTCATGCTACTTTCTATGGTGGTGCAGATGCTTCGGGCACCATGGGT

ATGTCACTTATATTATGCTTCGATTTTTCATGTAGCATGCAAAATGAGGAGAACCC



ATCTTGAAAATTCTACTGATAGTTGATTACCCACTTGTTTATTCTGCTTAATGCTCT
AAATCGGTCATGATTATGAAAACCCAGTTGAGGAAATTTTTTCCATGTCCGAAAA
TCGACTGAAGTCACCCACATTGCGTTTAAGTTTTACCCGATTCCATTTACAGGCGG
GGCTTGCGGGTATGGGAATCTTTACAGCCAAGGGTATGGCGTGAACACGGCGGC
GCTGAGCACGGCGCTGTTCAACAATGGCCTTAGCTGTGGGGCTTGCTTTGAGATC
AAGTGTGCGAATGACCCGAAATGGTGCCATTCCGGTAGCCCGTCAATCTTCGTGA
CTGCAACAAATTTCTGCCCGCCAAATTACGCTCTTCCTAACGACAATGGTGGATG
GTGCAATCCTCCGCGTTCTCACTTCGACTTGGCCATGCCCATGTTCCTCAAGATTG
CCGAGTACCGTGCCGGAATTGTCCCCGTCGCCTACCGCCGGTAAGCGTCGAACCC
GTCTACGTTTTCTAATCTCTGGTTTTGCTCTGTTTCTGGGTTTGCATACGGGGTTGG
TCTGTAGGCAATTAATTAACACTTTCGCATGAAGAAGTAAGGAATTTATTGATAG
TAGTCCATAAAAGTCTAGATTATGAATTGAAATTACATTTTTTTAAAAATTTATAT
ATATATATATATATATATATATAGGTTCATTCATTTATATCCAAGTATAGTAATTT
ATCTAATAAAGTTTAAAATTAGAACCATTAAAATAAACTATCTACTTTATATCTA
AGTGTGCCCATTTTATAAATGTATTAATTATGATGATTGAAAATTTATTAAATAGT
TTATAAATATGATTTCAACGATAATTTGAAAAGAAATTATTTATTTATACAAAATT
ATTAATTTTTAAGTTATTATTTCCAATTTTTCTAATTTTTTATTAATTTTAATTTGTT
TATAGAATGAAGACATTGGCAGATATTTTTATAATTTTTATAAAATAACAAAAAA
GATTGAACCATGTTGTATCTGATACGAGCCTATCGGGTCATGAATGAGAATCTAT
CAGCGGGTCTCGGATCGGATCCTGGTACGGGTGTTTAATAGATTTTTGTCAGATTT
TCCAATGTACATTTCCTAATTGGACCAAAATGCCCACCTCCTAGTACCAATATTAA
ACTATCTTACTAACCGTCAAAAGTAACGGATATTCCGTCCTTCCTTCCTCGCCAAC
GGTTAGGTGGGGGGGGAAGGTAGTTAACGCCTACTCATTAAACCGTTATTGTTGA
CCGCTCTCCACCATTTGTTTTGTTTGTTTGTTTGCGCATCGTGCTTTTTTCAATTAT
TTTTTGGCTTTTAACTTTTGGGTAAGCGCTCATTCAAACACCGAGTTGAATAAAAA
CTGCCGGACACGGTCTTCGACGAGTTTTACATTACGATTTTATGAAACAATCGTC
GCTCATTCTTTTGTGGGTCCCATGCCTAAAATCACGATCCGCGTTCCATGCTAACA
TTTCTCCTTGACCTAAATGACAATAACGCCTGACGATTTATGGTGTATTTACGCAG
GGTGCCATGCAGGAAGATGGGTGGGATCAGGTTCACGATCAACGGCTTCAGATA
CTTTAACCTGGTGCTGATCACCAACGTGGCGGGTGCAGGGGATATCGTGAGGGCG
AGCGTGAAAGGTTCAAAGACCGGTTGGATGCCGCTGAGCCGGAACTGGGGTCAA
AACTGGCAGTCAAACGCCGTTCTGGTCGGTCAGCCGCTCTCGTTCAGGGTCACAG
GCAGTGACAGACGCACATCCACCTCGTGGAACATTGCCCCCGCCCATTGGCAGTT
TGGTCAAACATTCACTGGCAAGAACTTCAGGGTTTGA




