IDENTIFICATION

Species: Cucumis sativus
Locus: CsGy7G001350

Gene Model: CsGy7G001350.1
Description: CSEXLA-08
Family: Expansin Like Alpha

3D structure:

GENOME DATABASES
http://cucurbitgenomics.org/

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

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN03023 super family ci33621 Expansin-like B1; Provisional 40-245 8.66e-67
SEQUENCES

Peptide

>CsEXLA-08

MPFFLLLLFLSLFSSATACDRCIHQAKAAFYQDEAAGLYRGACGYGDLTLQLSNGYF
SAIMPPLYKYGAGCGACFQVRCKNEKICSKEGTKIIVTDRNDNTYTGLVLSQKAFGE
MAMSGKDGLLLSYGVVDVEFKRIPCEYDNKNLMVRVEEWSQYPNYLAIKLLNQGG
QTEIVAIDIAQVGYSNWDYMGRNYGAVWETKKPAPKGPLQLRFVVTSGYDGKY IW
AKYVLPADWRPGLVYDTGVQIYDIAKEGCPTEQCGDGQWKRR

CDS (coding sequence)
>CsEXLA-08

ATGCCTTTCTTCCTCCTCCTTCTCTTCCTCTCCCTTTTCTCCTCAGCCACTGCTTGTG
ATCGTTGTATTCATCAAGCCAAAGCTGCCTTCTACCAAGACGAAGCCGCCGGTCT
ATATAGAGGCGCTTGTGGCTATGGCGATCTTACATTACAGCTCTCAAATGGCTAC
TTCTCCGCCATTATGCCTCCTCTTTACAAGTATGGCGCTGGCTGTGGCGCCTGTTT
TCAAGTAAGGTGCAAGAACGAGAAGATTTGTAGTAAAGAAGGGACGAAAATCAT
TGTAACAGATCGAAACGATAATACTTATACAGGATTGGTTCTTAGTCAGAAAGCT
TTTGGTGAAATGGCTATGAGTGGAAAAGATGGATTGCTTTTGAGTTATGGAGTTG
TGGATGTTGAATTCAAGAGGATTCCTTGTGAATACGATAACAAAAACTTGATGGT
TAGAGTAGAAGAATGGAGTCAATATCCCAATTACTTAGCTATTAAATTGCTTAAC
CAAGGTGGCCAAACCGAAATAGTAGCCATCGATATAGCTCAGGTTGGTTACTCGA
ATTGGGATTACATGGGTAGGAACTACGGCGCTGTGTGGGAGACTAAAAAACCAG
CCCCAAAAGGACCATTGCAACTACGGTTCGTGGTTACTTCTGGATATGATGGTAA
ATACATTTGGGCTAAATACGTACTCCCTGCTGACTGGAGACCTGGACTAGTTTAC
GATACTGGAGTTCAAATCTACGACATTGCTAAAGAAGGTTGTCCAACAGAACAAT
GTGGCGATGGGCAATGGAAAAGACGATAA

Nucleotide
>CsEXLA-08

AGAAAATGTCTTAATATCTTCCCTTTCCCTTTTCCCCTTTCAACAAAAATGCCCAC
CTGTTTTCCACCATGGCCCATCAGAACACCTCTATATAAACCTCTCTGTCCTCTTA
CTTCCCTCTCACTCCAAATCCTCAAGAAGGAGAAAAAAACAAAATGCCTTTCTTC




CTCCTCCTTCTCTTCCTCTCCCTTTTCTCCTCAGCCACTGCTTGTGATCGTTGTATT
CATCAAGCCAAAGCTGCCTTCTACCAAGACGAAGCCGCCGGTCTATGTACGATTC
CAATCCCTACACTTGAAAAGGCTGATCCAAACCCAACCCCACATAAAATTTTCAC
AATTAATGAATTGGGTATGTTTCATTTCTTGCAGATAGAGGCGCTTGTGGCTATGG
CGATCTTACATTACAGCTCTCAAATGGCTACTTCTCCGCCATTATGCCTCCTCTTT
ACAAGTATGGCGCTGGCTGTGGCGCCTGTTTTCAAGTAATTAAACATTCTTAAAA
CAAAACAATCCTCTGTTTTTTTTTTTTTCTTTTCATTTTCCCTGTTTTCTGTGATTGG
GTTAATGCCCTGTTTTTTGCAGGTAAGGTGCAAGAACGAGAAGATTTGTAGTAAA
GAAGGGACGAAAATCATTGTAACAGATCGAAACGATAATACTTATACAGGATTG
GTTCTTAGTCAGAAAGCTTTTGGTGAAATGGCTATGAGTGGAAAAGATGGATTGC
TTTTGAGTTATGGAGTTGTGGATGTTGAATTCAAGAGGTTTGTTTAGTTTTTTCAA
TGATGGGGTTTTGTTTTGTTAGACCTACCATATTTTGATTGATATAATTTAATCAC
CCACTTTGATGTTGACAAATTTCTTACTTTTTTTTTTCAAAAAGAAAAAGTGAGAT
CTTATCCAAATTTTATGATTTGGGTGTTGATTTTCCATCCTATTCTTGCAGGATTCC
TTGTGAATACGATAACAAAAACTTGATGGTTAGAGTAGAAGAATGGAGTCAATA
TCCCAATTACTTAGCTATTAAATTGCTTAACCAAGGTGGCCAAACCGAAATAGTA
GCCATCGATATAGCTCAGGTTTGATTCATTAATACAATAATACTTAATTGCATCTA
AGTAGTTTTCTTTTGTAGAACTATTTGAATTGGTTACTCGAATTGTATGAACAGGT
TGGTTACTCGAATTGGGATTACATGGGTAGGAACTACGGCGCTGTGTGGGAGACT
AAAAAACCAGCCCCAAAAGGACCATTGCAACTACGGTTCGTGGTTACTTCTGGAT
ATGATGGTAAATACATTTGGGCTAAATACGTACTCCCTGCTGACTGGAGACCTGG
ACTAGTTTACGATACTGGAGTTCAAATCTACGACATTGCTAAAGAAGGTTGTCCA
ACAGAACAATGTGGCGATGGGCAATGGAAAAGACGATAAGATATATCATCGACT
CAACTCGGCCATCAAATTATACATGTTATATGTATAAAGTTATATGCTGCTATTTG
TCATATAAACAGTGTAAGAAAAAAGGGAAAATAGAATAAGGAGATGGATGGATG
GATGGCATGGAGTTGTATGGGTGATGATTGTATCATAATCATTTAAGTAAATAAT
AAAAAAAGTATATGAATTAATAATGATATGATATTTAGTTTAGAGTTGTCATGGG
TGGCTACGGGGCTTCAATTGGATGGTCTTTTTCTGTTTTAAAGTCTAGTCCTGTTTT
CACACCAACTGGATCTGATGAACATTGACAGTGAAGTAAAGTAATAAATGTGGA
AATAAGTAACTGAACGCACCGTTTTGGTATTGACTATTGATTGTTTGATGTTTCTT
TTCCAACGGCTATGTATGAATTATAGATGCTTGCCCAATAATGTGTGCAAAAAAT
TAGTTGCCTAAGTATTCCCTCTTTAATTTTCAGTAATATTAATTAATGTAAATTAC
TATAGTGAACATTAGTACAAG




