IDENTIFICATION

Species: Manihot esculenta
Locus: Manes.02G131900

Gene Model: Manes.02G131900.1
Description: MSEXPA-08
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
oy, —me

Superfanilies PLNOOQS0O

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNO0O50 super family cl31535 expansin A; Provisional 30-257 1.90e-123
SEQUENCES

Peptide

>MsEXPA-08

MAAGTAFYIAALLMSLMWMAEARIPGVYNGGAWQNAHATFYGGADASGTMGGAC
GYGNLYSQGYGVNTAALSTALFNNGLSCGACFEIKCANDPKWCHAGSPSIFITATNF
CPPNFALPNDNGGWCNPPRPHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVAYRRVPCRKKGGIRF
TINGFRYFNLVLISNVAGAGDIVKVSVKGSRTGWMSMSRNWGQNWQSNAVLVGQS
LSFRLTGSDRRTSTSWNIVPNNWQFGQTFTGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>MSsEXPA-08

ATGGCAGCGGGTACTGCATTTTACATTGCAGCTCTACTCATGTCTTTAATGTGGAT
GGCTGAAGCTAGAATTCCAGGCGTTTACAACGGCGGTGCTTGGCAGAATGCGCAT
GCTACTTTCTATGGTGGCGCTGATGCCTCCGGCACCATGGGTGGGGCATGTGGGT
ATGGTAACCTTTACAGCCAAGGCTATGGAGTGAACACTGCAGCACTGAGCACAG
CTCTGTTCAACAATGGACTGAGTTGCGGTGCTTGCTTTGAAATCAAGTGCGCAAA
CGACCCAAAATGGTGTCACGCAGGCAGCCCTTCCATTTTCATTACCGCTACAAAT
TTTTGCCCACCAAATTTTGCTCTTCCTAATGACAATGGTGGGTGGTGCAACCCTCC
TCGCCCCCACTTCGACCTCGCCATGCCCATGTTCCTCAAGATCGCCGAGTACCGC
GCCGGCATTGTCCCTGTGGCCTACCGCCGGGTGCCATGCCGGAAGAAAGGCGGA
ATCAGGTTCACAATCAACGGTTTCCGTTACTTCAATTTGGTATTGATCTCCAACGT
CGCAGGTGCAGGGGATATCGTGAAGGTTAGCGTGAAGGGTTCCAGGACCGGGTG
GATGAGCATGAGCCGTAACTGGGGTCAAAACTGGCAATCAAATGCAGTTTTGGTT
GGTCAGTCACTCTCCTTTAGGCTCACAGGCAGTGACAGACGCACTTCCACTTCAT
GGAACATAGTCCCAAACAACTGGCAATTTGGTCAAACGTTCACAGGGAAGAATTT
CAGAGTCTGA

Nucleotide
>MSsEXPA-08

AACACTCTCTCTCCTTCCTTTCTTCTCAGATCATAACGGGAGTGGGTTTTTAGCGT
TGAGTTTGGCAGTCAAGAGAGAGAAAATCAAGAAAAAAATGGCAGCGGGTACTG
CATTTTACATTGCAGCTCTACTCATGTCTTTAATGTGGATGGCTGAAGCTAGAATT
CCAGGCGTTTACAACGGCGGTGCTTGGCAGAATGCGCATGCTACTTTCTATGGTG
GCGCTGATGCCTCCGGCACCATGGGTATTTCCTTTCTTTACCCCCATTTACACTCA
TTGTGCAATTTTTCTGAAAAAAAAAAAACTGCTTCTAAATTTAGTTTCTTTCGACT
TTAACTCTAAAGTGACGTCCTCATTTCTTGGGTTCTTACCTTCCTCTAAAATTCTGC




AAATCTGAGGATTAAACCTTTAACTTTAGTTGGGATCTAGAAGCAAAGTCCTTAA
ATTGCGTGTTTCTTTAATTTTCAGGTGGGGCATGTGGGTATGGTAACCTTTACAGC
CAAGGCTATGGAGTGAACACTGCAGCACTGAGCACAGCTCTGTTCAACAATGGA
CTGAGTTGCGGTGCTTGCTTTGAAATCAAGTGCGCAAACGACCCAAAATGGTGTC
ACGCAGGCAGCCCTTCCATTTTCATTACCGCTACAAATTTTTGCCCACCAAATTTT
GCTCTTCCTAATGACAATGGTGGGTGGTGCAACCCTCCTCGCCCCCACTTCGACCT
CGCCATGCCCATGTTCCTCAAGATCGCCGAGTACCGCGCCGGCATTGTCCCTGTG
GCCTACCGCCGGTAAGCCCGTTGTTACCCTTCTCATTCTAACATCTTTTAACATTA
CTTCGCACAAGCTCCACTGCTGAATTATTAACTTAATGATGAACATAACTTTCTAC
GTCATATAATATTTCAATTGTTTTTCAAGTACCAAAACATGTACAGAATTAATGCA
GAAAATTAACTGTTTCGCTTTTTTTGTGGCTTTAATTCTTGAAACCAATAAAAATT
TGGTGTTGATAAATAGAAACATTCTGTATCTATCTAATCTAAGCTTATGGTGGTGC
TCTGTTTTGGCGTTGGGGGTCAGATTTTGGTTTATTGCATTTGTCATGCCGCGGGA
AAAGTTGCCGTCTTTGGACATTAACTAGTTAGTGAGAAATGACTGAAATGCCCAT
AGTCTTTACAGAATATTACTAACTGATATCTTGAAAATGTTGACGAATCCTATGCT
TGCGTTTAGTAAGAACCGTTTCTCCTATTCCGTCGTTTACTAGAGTTTAGCCGTTG
AACCGTTTTCGGTCAGTTTCGTTGGTTCGTTTCCGCTCTTTTTGCCTCTTTGTGCTA
AAGTACCAAATTACCCTTGCCCTTTCTTCCAATTCCCATAGGAAAAAAGAAAATC
TATGAGCTAATAAGCTGCAGTACCGTGTAAAATTAAAAAATATTAAATTTTAATT
AAAATAAAACAAATAAATAATACAGGTGGTTGATTTTGTTGAATCAATTACTGGA
ACGTAGATACCCCAACTGTAATTTCCTTCCTCTTTAGCAGAGAGCCGTAGTTTTTT
ACTAGAAAATCGAAACGACACATTCATCAAACACCTAAAAACCCTGTCCCCGAA
ATCATCCTAGTCTTCATAAAAGGGTTACATGTGGTGTCCCCAGCTCCGCGTTTCAT
GCTGACATATTCTCAAATTAATTTTACAATATTTCCTCACGGTTTGTGTTCTATTTA
CGTAGGGTGCCATGCCGGAAGAAAGGCGGAATCAGGTTCACAATCAACGGTTTC
CGTTACTTCAATTTGGTATTGATCTCCAACGTCGCAGGTGCAGGGGATATCGTGA
AGGTTAGCGTGAAGGGTTCCAGGACCGGGTGGATGAGCATGAGCCGTAACTGGG
GTCAAAACTGGCAATCAAATGCAGTTTTGGTTGGTCAGTCACTCTCCTTTAGGCTC
ACAGGCAGTGACAGACGCACTTCCACTTCATGGAACATAGTCCCAAACAACTGGC
AATTTGGTCAAACGTTCACAGGGAAGAATTTCAGAGTCTGATTTAATTTAAATAT
TAACCAAAACCCAAAACCCAAAAAAAAGGTTCAAGTTTCCGGCCGTAATCTATTT
CCATTCTTACCATTTTGGTTATTTTCTTTTTTTCAAAAAGCAAAGCTTATTTGACGC
AGGTTATCGGTAATTGGCATTATTAGGGGGTGGGACCGAAAAAAAAAAAGAGTG
AAAATGGATTATTTTTGAGATTGTGAATGGTGGGTATGCTAAGTTGTGAAGTTTA
GGGTTGAGGCTGAAGTGGCCAAACAAAAATTGTTAGCCCGCAGCCCTTAGCAAG
TCCTTCTTATTTTCTTTATGTAGTGTATGATGGTGATGGGCACACATTTGCATTTGT
AGTAATTTAGTTGAGTTTGCAAGATTTATTTGGTTGCCTTCTATATTCTCTTTCTCA
ATTTTACTACATCTATATTTTCACAG






