
IDENTIFICATION 

Species: Miscanthus sinensis 

Locus: Misin07G279200 

Gene Model: Misin07G279200.1.p 

Description: McsEXPA-38 

Family: Alpha Expansin  

3D structure: 

 
GENOME DATABASES 

Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Msinensis_v7_1  

KEGG:- 

EXTERNAL RESOURCES 

https://grass-genome-hub.southgreen.fr/Genomeassembly/47213  

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Msinensis_v7_1
https://grass-genome-hub.southgreen.fr/Genomeassembly/47213


GENE STRUCTURE 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>McsEXPA-38 

MFYGGGDGSDTMGGVCGYSDLYEQGYGINHAALSTALFNDGASCGQCYVIICGSSK

TGWCKPGNNWVVVSATNFCPPNWDLPASGELPAGGWCGPPRPHFDMSQPAWENIGI

YSAGIIAVHYQRVKCWKSGGSMATKGSNTDWIPMYRNWGANWHCLSGGLVGQGL

SFALVSTGGQNLVFKDVVPEWWQFGQTFTTYQNFDY* 

CDS (coding sequence) 

>McsEXPA-38 

ATGTTCTACGGCGGCGGTGATGGCTCCGACACAATGGGTGGCGTGTGCGGGTACA

GCGATCTGTACGAGCAGGGCTATGGCATCAACCACGCGGCGCTGAGCACGGCGC

TCTTCAACGACGGCGCGTCGTGCGGACAGTGCTACGTGATCATCTGCGGCAGCAG

CAAGACCGGGTGGTGCAAGCCCGGCAACAACTGGGTCGTCGTCTCCGCCACCAA

CTTCTGCCCGCCCAACTGGGACCTCCCCGCCAGCGGGGAGCTCCCTGCCGGAGGC

TGGTGCGGCCCGCCCCGCCCCCACTTCGACATGTCCCAGCCCGCCTGGGAGAACA

TCGGCATCTACAGCGCCGGCATCATCGCCGTCCACTACCAGCGGGTCAAGTGCTG

GAAGAGCGGCGGCAGCATGGCGACGAAGGGCAGCAACACGGACTGGATCCCCAT

GTACAGGAACTGGGGCGCCAATTGGCACTGCCTCTCCGGCGGGCTCGTCGGCCAG

GGCCTCAGCTTCGCGCTCGTCTCCACCGGCGGCCAGAACCTCGTCTTCAAGGACG

TCGTGCCGGAGTGGTGGCAGTTCGGACAAACCTTCACCACCTACCAGAATTTCGA

CTACTAA 

Nucleotide 

>McsEXPA-38 

ATGTTCTACGGCGGCGGTGATGGCTCCGACACAATGGGTGGGTAACCTATAGCTA

CCTTTGTCTTTCGTTGGGTCATGGGTGTGCAGACTTTGATATGATCAACGAGCACG

TACGTATGCAGGTGGCGTGTGCGGGTACAGCGATCTGTACGAGCAGGGCTATGGC

ATCAACCACGCGGCGCTGAGCACGGCGCTCTTCAACGACGGCGCGTCGTGCGGA

CAGTGCTACGTGATCATCTGCGGCAGCAGCAAGACCGGGTGGTGCAAGCCCGGC

AACAACTGGGTCGTCGTCTCCGCCACCAACTTCTGCCCGCCCAACTGGGACCTCC

CCGCCAGCGGGGAGCTCCCTGCCGGAGGCTGGTGCGGCCCGCCCCGCCCCCACTT

CGACATGTCCCAGCCCGCCTGGGAGAACATCGGCATCTACAGCGCCGGCATCATC

GCCGTCCACTACCAGCGGGTCAAGTGCTGGAAGAGCGGCGGCGTGCGATTTGTTG



GAATTCTTGCCTCACTGATGTTGGGAATCTCTCCCTCACCGGCAAGTGTTTATCGC

AAACACTCGCCTGCTCTCTTTGGTAGATACACGCACACTTACATAATGGCACAAG

CTAGCAGTTTTCTTTTGTTGACGCAAGCCACACAACTCCCGTCGCTTTTCATTCAT

ATATAAACTCAAGTACATGCATGAAATAAACGGCCAGCCAAAATCACTCAGCCG

AGACTCACGCTGCATCTCGCAACGTGCAACTGTGGAAACATGCTAGCAGCATGCA

AGTGCCCAGTCCCTGGACGCCGTCCTATTCTTTCGCCATGAAAACACTTCGTGGCT

TTGACCCAGAATAGAATCCTATGCATGGCTAGTTCCTAATTAATCTCTCGTGCAGC

CTAAACATGTTACAACAATTATCACGAGCATGCACTGCCACTTCACATGGCATGG

CTTTTCACCAAACGTGTATACTCCTATGTAAACATGCAGAGAACTACACACAGAC

AATTATTTTTTAAATGCAACTGACAACGTAAACATGCAATGCTCTAATGACAAGA

TTAATCTCTAACAATTACCNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN



NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNTCGTCGATCGACTGTGAGATGATCGTCAAGGCTAGGCAGTCCTTGCTCTCA

TCGACGGTACTGCTGGATGCCTTCTTAGCATCAATAGCACCCCACGCACCATTGG

TGCGCAAGATGTACTTCATCCTCAGCGCCCACGACGCGTAGTTCGTCCTGGTCAG

CATCGGGAATGGGAGCCTCCCCGTCGCCGCGGTCGTTGTCGTCGTGTCGCCGAAA

CCACCACTCACAATGGCTTTGCCCGATGAAGAATCGTCGCGCGGCATCGTCTTCG

TTGAAAAACCGGCTCTGGTACCAATTGTTGGAATTCTTGCCTCACTGATGTTGGG

AATCTCTCCCTCACCAGCAAGTGTTTATCGCAAACACTCGCCTGCTCTCTTTGGTA

GATACACGCACACGTACAGAATGGCACAAGCTAGCAGTTTCTTTTGTTGACGCAA

GCCACACAACTCCCGTCGCTTTTCATTCATATATAAACTCAAGTACATGCATGAA

ATAAACGGCCAGCCAAAATCACTCAGCCGAGACTCACGCTGCATCTCGCAACGTG

CAACCGTGGAAACATGCTAGCAGCATGCAAGTGCCCAGTCCCTGGACGCCGTCCT

ATTCTTCCGCCATGAAAACACTTCGTGGCTTTGACCCAGAATAGAATCCTATGCA

TGGCTAGTTCCTAATTAATCTCTCGTGCAGCCTAAACATGTTACAACAATTATCAC

GAGCATGCACTGCCACTTCACATGGCATGGCTTCTCACCAAACGTGTATACTCCT

ATGTAAACATGCAGAGAACTACACACAGACAATTATTTTTCAAATGCAACTGACA

ACGTAAACATGCAATGCTCTAATGACAAGATTAATCTCTAACACGATTCACCATC

GCCGGCTTCAACGGCTTCTACATGGTGCTCATCACCAACCTCGCCGGCAGCGGCT

CCATCCAGAGCATGGCGACGAAGGGCAGCAACACGGACTGGATCCCCATGTACA

GGAACTGGGGCGCCAATTGGCACTGCCTCTCCGGCGGGCTCGTCGGCCAGGGCCT

CAGCTTCGCGCTCGTCTCCACCGGCGGCCAGAACCTCGTCTTCAAGGACGTCGTG

CCGGAGTGGTGGCAGTTCGGACAAACCTTCACCACCTACCAGAATTTCGACTACT

AA 




