IDENTIFICATION

Species: Manihot esculenta
Locus: Manes.18G010200

Gene Model: Manes.18G010200.1
Description: MSEXPA-32
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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SEQUENCES

Peptide

>MsEXPA-32

MAKLVLAMLILLQLFCFSAINVNAFAASGWTKAHATFYGGSDASGTMGGACGYGN
LYSTGYGTSTAALSTALFNDGASCGQCYRIMCDSQADPRWCIKGTSVTITATNFCPPN
FALPNNNGGWCNPPLQHFDMAQPAWEKIGIYRGGIIPVMFQRVPCEKSGGVRFTVNG
RDYFELVLISNVAGGGSVKSVSIKGSKTGWMTMSRNWGANWQSNAY LNGQSLSFR
VTTTDGETRLFNDIVPAKWAFGQTFTTAVQF*

CDS (coding sequence)
>MSEXPA-32

ATGGCGAAGCTGGTCCTTGCAATGCTAATCTTGCTACAACTTTTCTGTTTTTCAGC
TATAAATGTTAATGCCTTTGCGGCTTCTGGGTGGACAAAAGCTCATGCTACTTTTT
ATGGAGGAAGTGATGCTTCAGGAACTATGGGGGGAGCTTGTGGATATGGTAACC
TGTATTCAACTGGCTATGGGACCAGCACTGCTGCTTTAAGTACTGCTTTATTCAAT
GATGGAGCTTCATGTGGACAGTGCTACAGAATCATGTGTGATTCTCAAGCTGATC
CCAGGTGGTGTATTAAAGGCACATCTGTGACCATTACTGCAACCAATTTCTGCCC
ACCAAATTTTGCCCTTCCAAACAACAATGGAGGCTGGTGCAACCCTCCCCTCCAG
CACTTCGACATGGCTCAGCCTGCTTGGGAAAAGATTGGCATCTACAGAGGTGGGA
TCATCCCTGTTATGTTCCAAAGGGTTCCATGCGAGAAAAGCGGTGGAGTTAGATT
CACAGTTAACGGAAGAGACTATTTCGAGCTTGTGTTGATAAGCAATGTGGCAGGA
GGTGGTTCCGTCAAATCTGTATCAATTAAAGGTTCAAAAACAGGGTGGATGACAA
TGTCAAGAAACTGGGGAGCTAATTGGCAATCCAATGCTTATCTCAATGGGCAATC
TCTATCTTTCAGAGTCACAACTACTGATGGGGAGACCAGATTATTCAACGACATC
GTTCCAGCAAAATGGGCATTTGGCCAAACTTTCACTACCGCAGTACAATTCTGA

Nucleotide
>MSEXPA-32

TAAATACAGAGTCTCCTATCTCTAGATATTCACCCTCAATTGTCTTCCTATTTTCTC
CCTATTCATCATTTTTGCCCCTGAGAAAATGGCGAAGCTGGTCCTTGCAATGCTAA
TCTTGCTACAACTTTTCTGTTTTTCAGCTATAAATGTTAATGCCTTTGCGGCTTCTG
GGTGGACAAAAGCTCATGCTACTTTTTATGGAGGAAGTGATGCTTCAGGAACTAT
GGGTATGCAGCTATTCTACTTCTCTCTCTTCATTGTTTATCTTCAGGAATAATATTT
CACTTGTTTTCATATTATTTTCTGGCTACAGGGGGAGCTTGTGGATATGGTAACCT
GTATTCAACTGGCTATGGGACCAGCACTGCTGCTTTAAGTACTGCTTTATTCAATG




ATGGAGCTTCATGTGGACAGTGCTACAGAATCATGTGTGATTCTCAAGCTGATCC
CAGGTGGTGTATTAAAGGCACATCTGTGACCATTACTGCAACCAATTTCTGCCCA
CCAAATTTTGCCCTTCCAAACAACAATGGAGGCTGGTGCAACCCTCCCCTCCAGC
ACTTCGACATGGCTCAGCCTGCTTGGGAAAAGATTGGCATCTACAGAGGTGGGAT
CATCCCTGTTATGTTCCAAAGGTACCAACTTTTTATTTTTTTCTCCTTGGGATAATT
CCATGTATAGGTGAAGGCTTAGGCTTTTAAATTTTTGCAACCCAATTAGCTGGAT
GAATCTAAGGCTCTGGGAATCATCGGTACAGGGTTCCATGCGAGAAAAGCGGTG
GAGTTAGATTCACAGTTAACGGAAGAGACTATTTCGAGCTTGTGTTGATAAGCAA
TGTGGCAGGAGGTGGTTCCGTCAAATCTGTATCAATTAAAGGTTCAAAAACAGGG
TGGATGACAATGTCAAGAAACTGGGGAGCTAATTGGCAATCCAATGCTTATCTCA
ATGGGCAATCTCTATCTTTCAGAGTCACAACTACTGATGGGGAGACCAGATTATT
CAACGACATCGTTCCAGCAAAATGGGCATTTGGCCAAACTTTCACTACCGCAGTA
CAATTCTGAAGTTAAATCATCATGGGTTTTGGAGTTGAGGGTTTGATTTGGCAGA
GGCGTGCTTATGATTTATAGAGC






