IDENTIFICATION

Species: Manihot esculenta
Locus: Manes.01G172700

Gene Model: Manes.01G172700.1
Description: MSEXPA-03
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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DOMAIN ARCHITECTURE

Superfanilies PLNOOOS0O

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLND0O50 super family cl31535 expansin A; Provisional 30-257 1.20e-120
SEQUENCES

Peptide

>MsEXPA-03

MAVGSVISIAILAMSVMWIAEARIPGVYTGGAWQSAHATFYGGADASGTMGGACGY
GNLYSQGYGVSTAALSTALFNNGLSCGACFEIKCANDPQWCHSGSPSIFITATNFCPP
NYALPNDNGGWCNPPRPHFDLAMPMFLKIAEYRSGIVPVAYRRVPCRKRGGMRFTI
NGFRYFNLVLISNVAGAGDIVKASVKGSRTGWMSMSRNWGQNWQSNAVLVGQSLS
FRVTGSDRRTSTSWNLVPANWQFGQTFTGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>MSsEXPA-03

ATGGCAGTGGGTAGTGTAATTTCTATTGCAATTCTAGCAATGTCGGTAATGTGGA
TAGCTGAAGCCAGAATTCCAGGTGTTTACACTGGTGGTGCTTGGCAAAGTGCTCA
TGCAACCTTCTATGGTGGTGCTGATGCCTCAGGCACCATGGGTGGAGCTTGTGGG
TATGGCAACTTGTACAGCCAAGGTTATGGGGTGAGCACTGCAGCTCTGAGCACAG
CTCTGTTCAACAATGGACTGAGTTGCGGTGCTTGCTTTGAAATCAAGTGCGCAAA
TGACCCACAATGGTGTCACTCAGGCAGCCCTTCCATTTTCATTACTGCTACAAACT
TTTGCCCACCAAATTATGCTCTACCCAATGACAATGGTGGATGGTGCAACCCTCC
TCGCCCCCACTTCGACCTTGCCATGCCCATGTTCCTCAAGATTGCCGAGTACCGTT
CCGGCATCGTCCCTGTTGCCTACCGCCGGGTGCCTTGCCGGAAGAGAGGAGGAAT
GAGGTTCACCATCAACGGTTTCCGTTACTTCAATTTGGTTTTGATCTCCAATGTGG
CGGGTGCAGGGGATATTGTGAAAGCTAGCGTGAAGGGTTCAAGGACTGGATGGA
TGAGCATGAGCCGCAACTGGGGTCAAAACTGGCAATCAAACGCTGTTCTGGTTGG
TCAGTCACTCTCATTCAGGGTCACAGGCAGTGACAGGCGCACTTCTACTTCTTGG
AACCTAGTCCCAGCCAACTGGCAGTTTGGTCAAACATTCACTGGAAAGAATTTCA
GAGTCTGA

Nucleotide
>MSsEXPA-03

TTGCCTCTTCTTTAAGTACTCTGCTCTTCCTCTCCTCAGACCCTCACATCTCCACTA
AGTCTCTCTCTCTCTCTCAGCAGAGTAGGAGTGGGTATTTGTTGGTGGTTTTAATA
GTCAATAAAGAGAGAAAATGGCAGTGGGTAGTGTAATTTCTATTGCAATTCTAGC
AATGTCGGTAATGTGGATAGCTGAAGCCAGAATTCCAGGTGTTTACACTGGTGGT
GCTTGGCAAAGTGCTCATGCAACCTTCTATGGTGGTGCTGATGCCTCAGGCACCA

TGGGTATGTCCCTTTGTTTCCCTGCATTTACTCTCATTGTTCCATTCTTGAGAAAAT
ACCTATAAACTGAAGTTCTTTATGAAATTGTAATGTTCTCTTTTACATTTATTGGG




ATTTTAAAAACATCCTCTTTGCGGGTGTTTGTGTGTGTTTTTTCTCTCAGGTGGAG
CTTGTGGGTATGGCAACTTGTACAGCCAAGGTTATGGGGTGAGCACTGCAGCTCT
GAGCACAGCTCTGTTCAACAATGGACTGAGTTGCGGTGCTTGCTTTGAAATCAAG
TGCGCAAATGACCCACAATGGTGTCACTCAGGCAGCCCTTCCATTTTCATTACTGC
TACAAACTTTTGCCCACCAAATTATGCTCTACCCAATGACAATGGTGGATGGTGC
AACCCTCCTCGCCCCCACTTCGACCTTGCCATGCCCATGTTCCTCAAGATTGCCGA
GTACCGTTCCGGCATCGTCCCTGTTGCCTACCGCCGGTAAGCCAATTTCTCCTTTC
TCATTACAACATTATCAACACACTCTCCCATCTTAATTATCAGCCAAATAACAAA
CATGATTATAGTCATACACATTATATTACTTAACGAAATATTTTTAATTGTTTTTA
AGCAGCAAAACATTTTTTTCAGAGTTAATGCAGAAAAATGCCTTTTCTTCTCATTC
ATAAAATAAGATGGAAAATTGTTGTTGATAAAAAAATAAATATAATTGTGTTCTA
TGTATGTAGACTGAATGACTGAAATGCCCACTTTGTTGCACTGAATTTACCAACT
GATAACCCTGAAAGTGTTTACGAATCCTATGCTGGGGTGGGGACCGCGGGGTTAG
TTAGTTAGAGCCGTTTTTTATTCCGTTGTTTACTTGTGGTTACTCTCTTTCCACCGA
TTAATAATTAGTTCATCGTTAAAATTTGCAAAATATAAACTCCTTACATAACAAA
CCGGAAGTTTGAAAGAGGGAGGGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGATTTCT
TCCTCTGGGACTGCGAACACAAGTGTGAAATGGGAACCTCACTTTTTTACTAGAA
AACTAAAGCATCACATTGGTCAGATGTCCCACTCTAAAATTACGCTCCGCGTCTC
ATGCTAACATGTTATATGGTTTAATTTACTATAATGTCCTTATGGTTTGTGGTTTAT
TCGCGTAGGGTGCCTTGCCGGAAGAGAGGAGGAATGAGGTTCACCATCAACGGT
TTCCGTTACTTCAATTTGGTTTTGATCTCCAATGTGGCGGGTGCAGGGGATATTGT
GAAAGCTAGCGTGAAGGGTTCAAGGACTGGATGGATGAGCATGAGCCGCAACTG
GGGTCAAAACTGGCAATCAAACGCTGTTCTGGTTGGTCAGTCACTCTCATTCAGG
GTCACAGGCAGTGACAGGCGCACTTCTACTTCTTGGAACCTAGTCCCAGCCAACT
GGCAGTTTGGTCAAACATTCACTGGAAAGAATTTCAGAGTCTGACTTTATTTAAT
CTAATTTTAACCAAATCCCAAAAACCCAAAAAGAAAAAAAAAATTAAAATAAAT
GAAGTGTCCCGCCATAATCTATTTCCATTTTTACCCTTTTTGGCACAATTGTTTGA
AAAGTTAAAGCAGCTTATTTAGACATGAGGGTGAGAAAAAGGGCCGGTTTTGAT
GGTTCTGATTGGCGTGCTGAAGTCCATGGGGAGGGTGAAGTTTGAGATGCTGAGG
TTTGGGGCTGAAGTGGCTATACAAAAATTGTAAGCCCGCAGCTCTTATATAATAT
AGTACTAGTCTGTTTTTTGTTTTTTTGTTCTGATCTTATATAAGTGTATGATGATGG
GTATACCTTTGAGAATTGTATTGTATTGTATTGTACTGTACTAATTTATAGTTGAA
TTTGCTATGT






