IDENTIFICATION

Species: Capsella grandiflora
Locus: Cagra.1475S0004

Gene Model: Cagra.1475S0004.1.p
Description: CgrEXPA-11
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
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Legend:
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DOMAIN ARCHITECTURE

1 S0 100 150 200 259

Query seq. N

Superfanilies PLNOOOS0O

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family 31535 expansin A Provisional 41-256  3.04e-121
SEQUENCES

Peptide

>CgrEXPA-11

MGALVIFSVLVVVQLIVFSVCVQGGYRRGGGHHPGGHMGPWTNAHATFYGGGDAS
GTMGGACGYGNLYSTGYGLETAALSTSLFDQGLSCGACFELMCVNDPQWCIKGRSI
VVTATNFCPPGGACDPPNHHFDLSQPIYEKIALYKSGIIPVMYRRVRCKRSGGIRFTIN
GHSYFNLVLVTNVGGAGDVHSVSMKGSRTRWQLMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLS
FVVTTSDRRSVVSYNVAPSSWSFGQTYTGGQFRY*

CDS (coding sequence)
>CgrEXPA-11

ATGGGAGCTTTAGTAATCTTCTCGGTTCTTGTGGTAGTTCAGCTCATAGTGTTCTC
CGTTTGCGTTCAAGGCGGTTACCGTCGTGGCGGTGGCCATCATCCCGGTGGTCAT
ATGGGACCTTGGACTAATGCTCATGCTACTTTTTACGGTGGTGGTGATGCTTCCGG
CACTATGGGTGGAGCATGCGGCTATGGGAACTTATACAGCACAGGTTACGGACTA
GAGACGGCAGCATTAAGCACATCGTTATTCGATCAAGGACTTAGCTGTGGAGCAT
GTTTTGAGCTGATGTGTGTCAATGATCCTCAATGGTGCATCAAAGGTCGATCCATT
GTGGTCACAGCCACTAACTTTTGTCCTCCTGGTGGTGCATGCGACCCTCCAAACC
ACCATTTCGATCTTTCTCAGCCGATCTACGAGAAAATCGCGCTGTACAAGTCCGG
TATCATCCCTGTTATGTATAGAAGGGTTCGGTGCAAGAGAAGTGGTGGGATAAGG
TTCACTATCAATGGCCATTCATACTTTAACTTGGTCCTGGTCACGAACGTGGGTGG
AGCCGGAGATGTACACTCGGTTTCGATGAAAGGTTCGAGGACAAGATGGCAATT
AATGTCAAGAAACTGGGGGCAGAATTGGCAAAGCAACTCTTATCTCAATGGTCA
AAGTCTGTCGTTTGTTGTTACTACAAGTGATCGTCGAAGTGTCGTCTCGTACAATG
TTGCACCTTCTAGTTGGTCCTTTGGCCAAACCTATACCGGAGGGCAGTTTCGGTAT
TAG

Nucleotide
>CgrEXPA-11

TCATCATCATATTCATTGACGAAAACACCCTTTTGCTTCTCTCTCTCTTTGTCTCTT
TTGCATGTTGTGATTTGCTTTTTTTGCTTCACAACAACATGGGAGCTTTAGTAATC
TTCTCGGTTCTTGTGGTAGTTCAGCTCATAGTGTTCTCCGTTTGCGTTCAAGGCGG




TTACCGTCGTGGCGGTGGCCATCATCCCGGTGGTCATATGGGACCTTGGACTAAT
GCTCATGCTACTTTTTACGGTGGTGGTGATGCTTCCGGCACTATGGGTACATCTTC
AATAAATTTTCATTTTCGGTTGGATCATAAGTAGTTTAACTCGGAAAAGGGTAGT
TTTGTCATTTCACTTCCGGCTTTGTTTCTAGCTAATTGTCACATGCACACAATTTTA
ACGGCTAATCATGGAATTATCTACAATATATAATCTAGGAATTATATAAATAGAA
CTTGATCTTGAATCTAATGTTGTGTGCTTACACATTTAACTTTTCCATATGTTTAAT
GTCTCAATTGTTACAAATGTTCATTGGATTAGAAACATTAATTTAGCCTAATGAAC
TTAAATTAGGTGGAGCATGCGGCTATGGGAACTTATACAGCACAGGTTACGGACT
AGAGACGGCAGCATTAAGCACATCGTTATTCGATCAAGGACTTAGCTGTGGAGCA
TGTTTTGAGCTGATGTGTGTCAATGATCCTCAATGGTGCATCAAAGGTCGATCCAT
TGTGGTCACAGCCACTAACTTTTGTCCTCCTGGTGGTGCATGCGACCCTCCAAACC
ACCATTTCGATCTTTCTCAGCCGATCTACGAGAAAATCGCGCTGTACAAGTCCGG
TATCATCCCTGTTATGTATAGAAGGTACTAATTCTATTAGATCCCTAACAATTTAA
TGTCAATATAACTAGGATTTGTGAAAAGTTTCTAACACTGTTTAGTTAATCTCCTT
TTTTGACTTACTGATATATATGTTTAGTCAAATTCACTAGTCGAAATGAGACTAAT
TGTACAAAAAGCAAATAATAAGATAAGACTATAAGAGATTAGAGTTGTGTACTT
ATTTAGAAACATATGGACTTCTTCTCTATATGTATATGACTTTTGTCTCACCTCTGT
ATATGTTATAAACATTTTTTCTTGAAGTACTTTTAGTAATTGTTTTTGACTTTTCAT
AAAACCTATAAACGCGTAAAACTGAAACATTTATAATCAGCTTTTTGGTCCTATA
AATTACACAATTAATACCATTGGACCAGTTGATACATGTGGTAGAAATATATGGT
AGGGTTATTATTAAATAGACCCAAAACTGAATATAATAGTGACATTACCAAACTT
TGGTGCATGAGAGCTAGCTTTGTCCCGTGAACTTATGAAATGTTCTTGATAGGGTT
CGGTGCAAGAGAAGTGGTGGGATAAGGTTCACTATCAATGGCCATTCATACTTTA
ACTTGGTCCTGGTCACGAACGTGGGTGGAGCCGGAGATGTACACTCGGTTTCGAT
GAAAGGTTCGAGGACAAGATGGCAATTAATGTCAAGAAACTGGGGGCAGAATTG
GCAAAGCAACTCTTATCTCAATGGTCAAAGTCTGTCGTTTGTTGTTACTACAAGTG
ATCGTCGAAGTGTCGTCTCGTACAATGTTGCACCTTCTAGTTGGTCCTTTGGCCAA
ACCTATACCGGAGGGCAGTTTCGGTATTAGTTATATATAACGGGTTTCGGTTTCG
GGTTTGGTTCGGTTCGGTTTGGTTTATGTAATGTTTTTTCTTTTTTTCGGTTTCAAG
TTGGGGACTTTTTTTTGGGTAACCAATTGAGATTGGGACTGATAGTGATATGTAG
CGAATATGTGTGGGAACGAGAAAAAAAAAAGAGAAATATAATTCTCGTTTTATT
ATGTATGAAAATGAA




