IDENTIFICATION

Species: Cucumis sativus
Locus: CsGy7G001310

Gene Model: CsGy7G001310.1
Description: CsSEXLA-04
Family: Expansin Like Alpha

3D structure:

GENOME DATABASES
http://cucurbitgenomics.org/

KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02486
EXTERNAL RESOURCES
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Superfanilies PLN03023

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN03023 super family 33621 Expansin-like B1; Provisional 29-237 2.66e-64
SEQUENCES

Peptide

>CsEXLA-04

MYWFLIFLFLLVSSTTASFPPCNRCLHQSKAAYYYEDSPTSYGGACGYFAAAVPSLY
KGGAGCGACYQVRCKDTYLCNTAGTKIVLTDQNNDNRTDIVLSKKAFSAMALKGK
AQQLLNTGLVDIEYKRIPCEYKNKNLLVQVVEWSHKPYYLAIKFLYQGGQTDIQAVN
IAQVGLPKWRPMKRNYGGIWDINGVPKGGLQLRMVVTSRYDNGKWIWAGSVLPSD
WKNGEIYDTGVQINDIAYEYCPPWQCGGDGQWK

CDS (coding sequence)
>CsEXLA-04

ATGTATTGGTTTCTCATTTTCCTCTTTTTGCTTGTCTCCTCGACCACGGCTTCTTTTC
CGCCCTGTAATCGTTGTCTTCATCAATCCAAAGCTGCTTATTACTACGAAGATTCC
CCTACTTCATATGGAGGTGCTTGTGGTTATTTTGCAGCTGCAGTCCCTTCCCTTTA
TAAGGGAGGAGCAGGTTGTGGTGCTTGCTATCAGGTACGATGCAAGGACACGTA
TCTATGTAATACAGCAGGCACTAAAATAGTTTTGACAGATCAAAATAATGATAAT
AGAACGGATATTGTTCTTAGTAAGAAAGCTTTCTCTGCCATGGCTTTAAAAGGAA
AAGCTCAACAACTCTTGAATACGGGACTCGTCGATATAGAATACAAGAGAATAC
CTTGTGAATACAAAAATAAAAATCTATTGGTACAAGTGGTTGAATGGAGCCACAA
ACCATATTATTTGGCGATCAAATTCTTATATCAAGGTGGTCAAACCGACATTCAA
GCGGTCAACATAGCTCAGGTGGGTTTACCGAAATGGCGCCCTATGAAAAGAAAC
TATGGAGGTATTTGGGATATCAATGGTGTGCCAAAAGGAGGATTACAATTGAGA
ATGGTAGTAACTTCAAGATATGATAATGGAAAATGGATTTGGGCAGGTTCTGTGC
TCCCATCTGATTGGAAAAATGGAGAAATTTATGATACAGGAGTTCAAATTAATGA
TATTGCTTATGAATATTGCCCTCCTTGGCAATGTGGTGGTGATGGACAATGGAAA
TAA

Nucleotide
>CSEXLA-04

ATGTATTGGTTTCTCATTTTCCTCTTTTTGCTTGTCTCCTCGACCACGGCTTCTTTTC
CGCCCTGTAATCGTTGTCTTCATCAATCCAAAGCTGCTTATTACTACGAAGATTCC
CCTACTTCATGTAAAAGCTTTAGTTTCCATCTCATTTTAATTTTCTTTTTGGAAGTT
GAATAACTAAGTTCACTATTGCAACTAATGAATTTATTGGATTTGCATGATTTGAT




GTAGATGGAGGTGCTTGTGGTTATGGAAATTTAGCATTGGAAATCTCTCAAGGTT
ATTTTGCAGCTGCAGTCCCTTCCCTTTATAAGGGAGGAGCAGGTTGTGGTGCTTGC
TATCAGGTATGAACTTGAGGTATACTCATTTTTTCACCAACTATAATGCAGAAAA
AACTCAAAAATATTTATATATAACCAAAAAAAAGTTCAGTAAACTGTGGTTGGAC
AATTTAGTGAGCTTAAAAAATATGGGTGCAACTTAGGAAGGATGCACTTCAGTAT
CTCTTTTTTTTTTTTTTCTATGGTTTTCTCTCGTTTTGATGGGTTTTCTTTTCCTCCCT
TTTAAAACGCTATTGATTGTGTAAGAGAATTGTTTAATTCTTTGTAGGTACGATGC
AAGGACACGTATCTATGTAATACAGCAGGCACTAAAATAGTTTTGACAGATCAAA
ATAATGATAATAGAACGGATATTGTTCTTAGTAAGAAAGCTTTCTCTGCCATGGC
TTTAAAAGGAAAAGCTCAACAACTCTTGAATACGGGACTCGTCGATATAGAATAC
AAGAGGTGTGGGTTAATTACTGGTTATAAATTATGAAACTAATTACAAAAAGTCA
ACTGATCATTATTTTGGGTTGTATAATTACAATTCGTGTAATAATTTGCAGAATAC
CTTGTGAATACAAAAATAAAAATCTATTGGTACAAGTGGTTGAATGGAGCCACAA
ACCATATTATTTGGCGATCAAATTCTTATATCAAGGTGGTCAAACCGACATTCAA
GCGGTCAACATAGCTCAGGTTCGACTAAAAATTACATTTTAAACCCACAGAAAGT
CAATTCAGATAAACTCTTGATATATGTAACTGATTTAGATACTCTATACGTGCATG
ACTTCGATTTTCGTAGGTGGGTTTACCGAAATGGCGCCCTATGAAAAGAAACTAT
GGAGGTATTTGGGATATCAATGGTGTGCCAAAAGGAGGATTACAATTGAGAATG
GTAGTAACTTCAAGATATGATAATGGAAAATGGATTTGGGCAGGTTCTGTGCTCC
CATCTGATTGGAAAAATGGAGAAATTTATGATACAGGAGTTCAAATTAATGATAT
TGCTTATGAATATTGCCCTCCTTGGCAATGTGGTGGTGATGGACAATGGAAATAA




