IDENTIFICATION

Species: Capsella grandiflora
Locus: Cagra.3802S0010

Gene Model: Cagra.3802S0010.1.p
Description: CgrEXPA-18
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cgrandiflora_vi_1

EXTERNAL RESOURCES



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cgrandiflora_v1_1

GENE STRUCTURE
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Legend:
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List of domain hits .
Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family 1535 expansin A; Provisional 35-254  9.52e-90
SEQUENCES

Peptide

>CgrEXPA-18

MNRTMSFVIVLVILVSVSNLVVAAHVGLTTTDPSWDDAHATFYGDINGGETMQGAC
GYGDLFKEGYGLETAALSTALFNNGKTCGACFELMCVNSQYCKPNAGTIKITATNFC
PPNYNEPVQYHWCNPPNKHFDLSMKMFLSFAEYRGGIVPVKFRRVMCHKRGGVRFE
IKGNPYFIMVLVYNVGGAGDVTNVEIRGDKSNWIGMSRNWGQIWNAGSDLVGQKL
SFVVRTSDGKSLTFFNVAPENWGFGQTYEGTLNF*

CDS (coding sequence)
>CgrEXPA-18

ATGAATCGAACAATGAGTTTTGTTATAGTACTTGTGATTCTTGTCTCGGTTTCAAA
CCTTGTCGTGGCGGCTCATGTCGGTCTTACAACTACCGACCCTTCTTGGGACGACG
CACACGCTACGTTCTATGGCGACATTAACGGTGGAGAAACCATGCAAGGAGCAT
GTGGTTACGGTGACCTATTCAAAGAAGGTTACGGCTTAGAGACCGCAGCACTAAG
CACAGCTCTATTCAACAACGGGAAGACTTGTGGTGCATGTTTTGAGCTAATGTGT
GTGAACTCACAATATTGCAAACCTAACGCTGGTACAATCAAAATCACAGCTACTA
ACTTCTGCCCACCAAACTACAACGAACCTGTTCAGTACCATTGGTGCAACCCTCC
TAACAAACACTTCGACTTATCGATGAAAATGTTCCTTTCGTTCGCCGAGTACAGA
GGAGGGATAGTTCCAGTGAAGTTCAGGAGAGTAATGTGTCATAAAAGAGGTGGT
GTGAGGTTTGAGATTAAGGGCAATCCTTATTTTATCATGGTTTTGGTGTATAACGT
TGGTGGTGCAGGAGATGTTACTAACGTTGAGATAAGAGGTGATAAGAGTAATTG
GATTGGTATGAGTAGGAATTGGGGACAAATTTGGAATGCTGGTTCGGACTTGGTT
GGACAAAAGCTCTCGTTTGTTGTTAGGACAAGTGATGGTAAGAGCTTGACGTTCT
TTAATGTTGCACCAGAGAATTGGGGGTTTGGTCAAACTTATGAAGGAACACTCAA
TTTTTAG

Nucleotide
>CgrEXPA-18

ATGAATCGAACAATGAGTTTTGTTATAGTACTTGTGATTCTTGTCTCGGTTTCAAA
CCTTGTCGTGGCGGCTCATGTCGGTCTTACAACTACCGACCCTTCTTGGGACGACG
CACACGCTACGTTCTATGGCGACATTAACGGTGGAGAAACCATGCGTTAGTGTTT
TTATTATAATGTCTTTTTGTGTGTTTATTGTTTTGCCTTCTAAAAGATTTTTGATTA




TTAGTTTCTTACAAATAAGACTTTTTATATGCTTAAATTTAGAATTTTAAGTTAAA
TATGTGAAATTATAAAATATTTAATTTAGGGATGGAGTGTAAGGATTTTTGGTTTG
GTTTCGGTTTGATATTTTTGCCTTATAAAGAGTTTAGATTATTAGTGTCTTTCAAGT
ATGTAATACTTTTTATATGCTTAAATTTAGTATTTTTGTTTTTGGTAGATGCTTAAA
TTTAATATTTTTAGTTAAATATGTGGAATTATAGAATATTTAGTTTAGGGATGGAG
CATACGGTTTTTTTGGTTTGGTTTCGGTTCGATATTTTTGTCTTCTAAAGATTTTTG
ATTATTAGTGTTTTACAAATAATACTTTTTATAGGCTCAAATTTAGTATTTCTAGTT
AAATATGTAGAATTACAAAATTAATTTAGGGGTGGTTGTACGGTTTTTTTGGTATT
TTTTACGGTTCGGTTTTTTCGATTTAAGTTTTACGACAATTAAAACCATATAGAAA
TCACTTATATTTAGGTTTGGGTTCTACGGTTGAATAAATTATATTGTAACTAAATG
ATAAAAGTGTATTATAGTTCTAAACCTCACATGTGTAATTAATTATTGTAAAATG
GTTATAGATTTATTCATTCCATAAGGTTTATTATAAGTAACAAAATCATTCAGTCA
CAACTAATTAAATTACATGTTTATCATCTAGTTACAATATTATATATACAACAGTT
TTTTATATGTTCATGTATCTATTTTTTTTAATGGTATATAATTTTGGTGTGACAGAA
GGAGCATGTGGTTACGGTGACCTATTCAAAGAAGGTTACGGCTTAGAGACCGCA
GCACTAAGCACAGCTCTATTCAACAACGGGAAGACTTGTGGTGCATGTTTTGAGC
TAATGTGTGTGAACTCACAATATTGCAAACCTAACGCTGGTACAATCAAAATCAC
AGCTACTAACTTCTGCCCACCAAACTACAACGAACCTGTTCAGTACCATTGGTGC
AACCCTCCTAACAAACACTTCGACTTATCGATGAAAATGTTCCTTTCGTTCGCCGA
GTACAGAGGAGGGATAGTTCCAGTGAAGTTCAGGAGAGTAATGTGTCATAAAAG
AGGTGGTGTGAGGTTTGAGATTAAGGGCAATCCTTATTTTATCATGGTTTTGGTGT
ATAACGTTGGTGGTGCAGGAGATGTTACTAACGTTGAGATAAGAGGTGATAAGA
GTAATTGGATTGGTATGAGTAGGAATTGGGGACAAATTTGGAATGCTGGTTCGGA
CTTGGTTGGACAAAAGCTCTCGTTTGTTGTTAGGACAAGTGATGGTAAGAGCTTG
ACGTTCTTTAATGTTGCACCAGAGAATTGGGGGTTTGGTCAAACTTATGAAGGAA
CACTCAATTTTTAG




