IDENTIFICATION

Species: Cucumis sativus
Locus: CsGy7G001330

Gene Model: CsGy7G001330.1
Description: CSEXLA-06
Family: Expansin Like Alpha

3D structure:

GENOME DATABASES
http://cucurbitgenomics.org/

KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02486
EXTERNAL RESOURCES



http://cucurbitgenomics.org/
https://www.genome.jp/entry/T02486

GENE STRUCTURE
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5

L 1 1 1 1 1 1
tibp 200y 200bp Gibp 8000y [T 1200p

Legend:

Exon — Intron
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Query seq. ettt

Superfanilies PLN03023

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN03023 super family ci33621 Expansin-like B1; Provisional 8-194 1.85e-59
SEQUENCES

Peptide

>CsEXLA-06

MSKGYFAAAVPSIYREGMGCGACYQIRCKNATLCNTVGTKVVLTDQNSDNRTDFVV
SRKAFSAMALDGKGQQLLKTGIVDIEYKRIPCEYNKNLLIQVVEWSHKPYYLAIKFLY
QGGQTDITAVDLATQDGSGGWQYMRRNYGAIWDTNKVPEGAIKLVVIVVSGYKNG
RGIMINYALPADWKTGEIYDTGIQIKDIATEACNPWRCGDQPWN

CDS (coding sequence)
>CsEXLA-06

ATGTCTAAAGGTTATTTTGCAGCTGCTGTCCCTTCTATCTATAGAGAAGGAATGG
GTTGTGGTGCTTGCTACCAGATAAGATGCAAGAATGCAACATTATGTAACACAGT
TGGGACCAAAGTAGTTTTGACAGATCAAAATTCTGATAACAGAACAGATTTTGTT
GTTAGTAGAAAAGCTTTTTCAGCTATGGCTTTAGATGGCAAAGGCCAACAACTTT
TGAAAACTGGAATTGTTGATATTGAATACAAAAGGATACCTTGTGAATACAATAA
AAACTTATTAATACAAGTAGTAGAATGGAGCCACAAGCCATATTATTTGGCTATT
AAATTCCTTTACCAAGGAGGCCAAACAGACATAACCGCAGTCGATCTAGCAACTC
AGGATGGTTCTGGAGGGTGGCAATACATGAGAAGAAACTATGGAGCTATTTGGG
ATACAAATAAAGTTCCAGAAGGAGCGATAAAGCTAGTGGTGATTGTAGTTTCAG
GTTACAAAAATGGAAGAGGGATAATGATAAATTATGCACTTCCTGCTGATTGGAA
AACTGGAGAGATTTATGATACTGGAATTCAAATCAAAGATATCGCTACTGAAGCT
TGCAATCCTTGGAGATGTGGTGACCAACCATGGAATTAA

Nucleotide
>CsEXLA-06

ATGTCTAAAGGTTATTTTGCAGCTGCTGTCCCTTCTATCTATAGAGAAGGAATGG
GTTGTGGTGCTTGCTACCAGGTAACATTTCATACATATATATATTGACATTTGATC
TATCAATGCTTTTATAGATGTGATATCCACCATTTTCATTATATATGGTAAAATCT
ATGAAATATTACTAATATGACTATAATATATGCAAGTAATAAATATATGTTAACT
TGTTTAAAAGCGAGCAAGGTTTATTTGTTAGATAATTTTTCTAAAAGATATTCATC
TAATTTTAAAATGTTATTAGTATATTTAGTTTTCTTTCCAACGTTATAATTCTGTAG
TTTTATATTATACATTATTTATAGTAAAATTTTGTACTTGTGTAGATATTCTTTCAA




AAGGTGTAGCAGAAGAAATATATATGTGTATGTTTTAAAAGAAAATGTGTTTTTT
ATTATTGAAACTAAAAAAAAAAAACTTTTTTTCTATATAATAGACGTTCGTGATTC
TCTTAATAATTTTGTTCTATTTTAGCTTTGCTTCTAACTATGAGCATATATTTACTT
TTCTTTGCAGATAAGATGCAAGAATGCAACATTATGTAACACAGTTGGGACCAAA
GTAGTTTTGACAGATCAAAATTCTGATAACAGAACAGATTTTGTTGTTAGTAGAA
AAGCTTTTTCAGCTATGGCTTTAGATGGCAAAGGCCAACAACTTTTGAAAACTGG
AATTGTTGATATTGAATACAAAAGGTAAATCATAATATATATATATAGTGTGTGT
GTGTGTGTATAAGTAATAATTGGTATTATGATACCATTGAAAGGGACTTGCTAAT
TTTAATGTTGTAGGATACCTTGTGAATACAATAAAAACTTATTAATACAAGTAGT
AGAATGGAGCCACAAGCCATATTATTTGGCTATTAAATTCCTTTACCAAGGAGGC
CAAACAGACATAACCGCAGTCGATCTAGCAACTCAGGTTGGGTAAAATTTTATTT
TAATTTGAACTTTAGTTAATTTACGTAACTTAAAAGAATATTTAGCTAAAATCTAG
TAGCTTTTGTATGCAATAATGATAAATTTGGTGTATATATAAACATATATAGGAT
GGTTCTGGAGGGTGGCAATACATGAGAAGAAACTATGGAGCTATTTGGGATACA
AATAAAGTTCCAGAAGGAGCGATAAAGCTAGTGGTGATTGTAGTTTCAGGTTACA
AAAATGGAAGAGGGATAATGATAAATTATGCACTTCCTGCTGATTGGAAAACTG
GAGAGATTTATGATACTGGAATTCAAATCAAAGATATCGCTACTGAAGCTTGCAA
TCCTTGGAGATGTGGTGACCAACCATGGAATTAA




