IDENTIFICATION

Species: Mimulus guttatus
Locus: Migut.L01275

Gene Model: Migut.L01275.1.p
Description: MgeEXPA-17
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mguttatus v2 0
KEGG:-

EXTERNAL RESOURCES



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mguttatus_v2_0
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Superfanilies PLN0OQOS0

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNOQOS0 super family 1535 expansin A; Provisional 1-247 6.10e-141
SEQUENCES

Peptide

>MgEXPA-17

MAILVLFLVGFLAMASHVNGYGGGWVNAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNLYSQ
GYGTNTAALSTALFNNGLSCGACYQIRCANERRWCLPGSILVTATNFCPPNNALPNN
AGGWCNPPLHHFDLSQPVFQRIAQYRAGIVPVAYRRVACRRRGGIRFTINGHSYFNL
VLITNVGGAGDVHAVSVKGSRTGWQPMSRNWGQNWQSNSNLNGQSLSFKVTTSDG
RTVVSYNAAPASWNFGQTFAGAQFR*

CDS (coding sequence)
>MgEXPA-17

ATGGCAATTCTAGTGCTTTTCTTGGTTGGTTTTCTTGCAATGGCGTCCCACGTTAA
TGGGTACGGTGGGGGTTGGGTCAATGCACATGCAACCTTCTATGGTGGGAGCGAT
GCCTCTGGAACTATGGGCGGCGCTTGTGGGTATGGGAACTTGTACAGCCAGGGGT
ACGGTACAAACACAGCAGCGTTGAGTACAGCACTCTTCAACAACGGGCTGAGCT
GCGGCGCCTGCTACCAGATCAGGTGCGCCAACGAGCGGCGGTGGTGCTTGCCGG
GCTCCATTCTGGTCACCGCCACCAACTTCTGCCCGCCGAACAACGCCCTCCCGAA
CAACGCCGGCGGGTGGTGCAACCCTCCCCTCCACCACTTCGACCTCTCTCAGCCC
GTCTTCCAACGCATTGCTCAGTACCGAGCCGGAATCGTTCCCGTTGCTTACAGAA
GGGTGGCGTGCAGGAGAAGAGGGGGAATAAGGTTCACGATCAATGGGCACTCGT
ATTTCAACCTCGTACTCATAACCAACGTCGGCGGCGCCGGCGACGTGCACGCCGT
CTCCGTCAAGGGTTCCCGGACAGGGTGGCAGCCGATGTCGAGAAACTGGGGGCA
GAATTGGCAGAGCAACTCCAACCTCAACGGCCAGAGCCTCTCGTTTAAGGTCACC
ACCAGCGACGGACGCACGGTGGTGTCCTACAACGCCGCCCCTGCCAGCTGGAACT
TCGGTCAGACCTTCGCCGGAGCTCAGTTCCGTTGA

Nucleotide
>MgEXPA-17

ATTCTCCTCATTAATTCTCTGTCTACCATTTGCTTCTCTCACTAGAAGTTCCAAAGT
AATTTACCTAACATTTTCTTTTCCTACAATACCCATCTTTGTTTTCTGGTTTTCTCTT
TGTCTATTGAGCAATTGCAGATAAAAATACTGAAATAAAAAAGTTGTCTTTTTTTT
TTTTTGGCAGGGGCAAAAATGGCAATTCTAGTGCTTTTCTTGGTTGGTTTTCTTGC
AATGGCGTCCCACGTTAATGGGTACGGTGGGGGTTGGGTCAATGCACATGCAACC
TTCTATGGTGGGAGCGATGCCTCTGGAACTATGGGTATGTATGAATGAATTCAAT
AATTAAAATTAAAGATTCAATTTTTTACCAATTTTTTTTATTTAATTTAATTTTTAA
CTCTGTAATTAATTAAATTAACTGCAGGCGGCGCTTGTGGGTATGGGAACTTGTA




CAGCCAGGGGTACGGTACAAACACAGCAGCGTTGAGTACAGCACTCTTCAACAA
CGGGCTGAGCTGCGGCGCCTGCTACCAGATCAGGTGCGCCAACGAGCGGCGGTG
GTGCTTGCCGGGCTCCATTCTGGTCACCGCCACCAACTTCTGCCCGCCGAACAAC
GCCCTCCCGAACAACGCCGGCGGGTGGTGCAACCCTCCCCTCCACCACTTCGACC
TCTCTCAGCCCGTCTTCCAACGCATTGCTCAGTACCGAGCCGGAATCGTTCCCGTT
GCTTACAGAAGGTATACTCATCTTTATGCATGTGGTCCTCCAACTATTTCATAATT
ACAAATTGACCCCTCAAAAGTTTCGTAATTTCTTTTTTAACTTTTTCCAATGCATG
TGGTCCTCCAACTATGTCATAATTATAAATTGACCCCTCAAAAGTTTCGTAATTTA
TTTTTTAACCTTTTCAAAGGCATGCGGTCCTCCAACTATGTCGTAATTATAAATTG
ACCCCAGAAATGTTTTATAATTTTTTTAAAATGCTGTATTTTTGTAGGGTGGCGTG
CAGGAGAAGAGGGGGAATAAGGTTCACGATCAATGGGCACTCGTATTTCAACCT
CGTACTCATAACCAACGTCGGCGGCGCCGGCGACGTGCACGCCGTCTCCGTCAAG
GGTTCCCGGACAGGGTGGCAGCCGATGTCGAGAAACTGGGGGCAGAATTGGCAG
AGCAACTCCAACCTCAACGGCCAGAGCCTCTCGTTTAAGGTCACCACCAGCGACG
GACGCACGGTGGTGTCCTACAACGCCGCCCCTGCCAGCTGGAACTTCGGTCAGAC
CTTCGCCGGAGCTCAGTTCCGTTGAAATTAAACGCGGGATTAATTCCTATATCTA
ACAATATATTATTATTAATATTAATATTATTATTATATAGTTGTTTTACTAATAGG
TGTTGTTGTAGTTGAAAGTGTTGGGGGTCAAAATTGAGGGGGTGGGGGCTAATTT
TAAAATAGTCCTTCGGCTTTCAAAGGAGGGCACTCAATGTAATTCCTAGCATTTTT

AAGGGTTTTTGTTTTTTTTGGGCTGAGGTGGATTTATTACCACCCGCTTCATCTTTT
AAGGACTAGTAGTAATAGTAATTATGTTACTACAATTCTAGTGTCTTTTTTTTTTI
CTATCTTGGAGGGGTAGAATGGGGAGAGGTTTGTCACCTTGTTTTGTTTTTTGCTT

GGGTTTGTATGTAAGATGATGAGCTAAATGTAATTAAATCCAATTTTAGTAGTAC
TTACTTAAAATGTTTTATTTCCACTT





