
IDENTIFICATION 

Species: Capsella grandiflora 

Locus: Cagra.18121S0005 

Gene Model: Cagra.18121S0005.1.p 

Description: CgrEXPA-22 

Family: Alpha Expansin  

3D structure: 

 
GENOME DATABASES 

Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cgrandiflora_v1_1  

EXTERNAL RESOURCES 

- 

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cgrandiflora_v1_1


GENE STRUCTURE 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>CgrEXPA-22 

MTATAFGICLWLAVTASFLLTASDAKIAGVYSGGPWQNAHATFYGGSDASGTMGGA

CGYGNLYSQGYGVNTAALSTALFNNGYSCGACFEIKCTDDPRWCVPGNPSILVTATN

FCPPNFAQASDNGGWCNPPREHFDLAMPMFLKIGLYRAGIVPVSYRRVPCRKVGGIR

FTVNGFRYFNLVLVTNVAGAGDINGVSVKGSKTDWVRMSRNWGQNWQSNAVLIGQ

SLSFRVTASDRRSSTSWNVAPPSWQFGQTFSGKNFRV* 

CDS (coding sequence) 

>CgrEXPA-22 

ATGACGGCGACTGCGTTTGGGATCTGCTTGTGGTTGGCCGTTACGGCTTCTTTTCT

CTTAACAGCTTCAGACGCCAAAATCGCCGGCGTTTACAGCGGCGGACCATGGCAG

AACGCACACGCCACTTTCTACGGTGGTAGTGACGCCTCTGGAACCATGGGCGGCG

CGTGTGGGTACGGGAACTTGTACAGCCAAGGATACGGTGTGAACACGGCGGCCT

TGAGCACTGCTCTGTTCAACAACGGGTATAGCTGCGGTGCTTGCTTCGAGATCAA

GTGTACCGACGACCCGAGATGGTGTGTGCCGGGAAACCCCTCGATTCTTGTTACG

GCGACGAACTTTTGTCCGCCGAATTTTGCTCAGGCGAGTGACAACGGAGGATGGT

GCAATCCTCCGCGTGAGCACTTTGATCTAGCTATGCCTATGTTCCTCAAGATCGGT

CTCTACCGTGCAGGCATTGTCCCCGTCTCCTATCGCAGGGTACCTTGTCGGAAGGT

AGGAGGGATAAGATTCACAGTAAACGGGTTCAGATACTTCAATCTCGTTCTGGTA

ACTAACGTTGCCGGTGCCGGAGATATCAACGGAGTTAGCGTAAAGGGATCAAAG

ACAGATTGGGTGAGGATGAGTAGGAACTGGGGACAGAACTGGCAGTCCAACGCC

GTCCTTATCGGCCAATCACTCTCTTTCAGAGTCACCGCTTCTGACCGACGCTCCTC

TACCTCGTGGAACGTTGCTCCTCCCTCGTGGCAGTTTGGTCAGACTTTCTCCGGCA

AAAACTTCCGAGTCTGA 

Nucleotide 

>CgrEXPA-22 

TCCCGCTTTCTCTCAGTACTATCCAATACACTTCTCTCTCTCTCTCTCTCACCCTCT

AATAATGACGGCGACTGCGTTTGGGATCTGCTTGTGGTTGGCCGTTACGGCTTCTT

TTCTCTTAACAGCTTCAGACGCCAAAATCGCCGGCGTTTACAGCGGCGGACCATG



GCAGAACGCACACGCCACTTTCTACGGTGGTAGTGACGCCTCTGGAACCATGGGT

ATTACCATATTCACCGTTTTTAATTTCATTTCATACGTAACCATAAATTATGATTC

CTAACTTGTTAATTTTTTTTATAAAGTTCCTGACTTTTTCTTGTGCTCTGTTTTTGTG

GGTTTTGCTAGGCGGCGCGTGTGGGTACGGGAACTTGTACAGCCAAGGATACGGT

GTGAACACGGCGGCCTTGAGCACTGCTCTGTTCAACAACGGGTATAGCTGCGGTG

CTTGCTTCGAGATCAAGTGTACCGACGACCCGAGATGGTGTGTGCCGGGAAACCC

CTCGATTCTTGTTACGGCGACGAACTTTTGTCCGCCGAATTTTGCTCAGGCGAGTG

ACAACGGAGGATGGTGCAATCCTCCGCGTGAGCACTTTGATCTAGCTATGCCTAT

GTTCCTCAAGATCGGTCTCTACCGTGCAGGCATTGTCCCCGTCTCCTATCGCAGGT

TTACTCCTCTCTCTCTCTCTGATTTTTTTTTTATTTTTTTACCGATTTGGTTTCGCCG

GCGAATATAATTTGGTGAATCGATAAGAATTTAACAGTAAATAGGTACGGTGAA

GAATTCTAACTAGCCAGTATATATAGTCACAGCTGTTGTTTACATAAACACGCAT

ATGGATGTTGATAATACATTAGTAACTTTTGCTAATCTAGATTATGTAAAATGAG

ATTAAAATGTTTTAGAGGGAACTAGTCTTTCGTTGTGTAAAACATAAATCAGAGG

ATTTAGTGTTTGATTTATTACTTGCTACTATAATATGGTAGAGAAATAGTATAATT

TTTTACAAACTTAATTAAGACACCTTTTTCATGTGAAATAGAAAATTTTTAAGATT

TCTTATTGAGATAGATAGTAATAAATAATAATAGTCGAAAATAAAAATAAAAAC

GCTTGAAGTTGTATTTTGATTGTATGTTTTTTTATTAATAAAGTGAAAAGATATTT

GTACCGACTACCGAACATGTTATTATGAACTATCTGTGTGTTTTGTTTTCCTCTAG

GTTTCTACTTTCTAGCACTTTTTAAGATAACGGCCTATTGAGTTTCAGAGTTCAGA

AACTGAAACCATCGCTCTCAATAGTATTATTATTATTATCTCAATATTTCTATTTG

TTTTTTTTTTAACTCTGAAACATTTTTATTTTTAAAATTATCTTTTTGGGAAAAGAA

GCAGGCAGGACACAGTAACCCAGAGATCCATCTCCCTCTTTCTTTACCTCTTTGTC

TTGTTGTTAATAATTGTTCTGTTTCCTCTGAAGGGTACCTTGTCGGAAGGTAGGAG

GGATAAGATTCACAGTAAACGGGTTCAGATACTTCAATCTCGTTCTGGTAACTAA

CGTTGCCGGTGCCGGAGATATCAACGGAGTTAGCGTAAAGGGATCAAAGACAGA

TTGGGTGAGGATGAGTAGGAACTGGGGACAGAACTGGCAGTCCAACGCCGTCCT

TATCGGCCAATCACTCTCTTTCAGAGTCACCGCTTCTGACCGACGCTCCTCTACCT

CGTGGAACGTTGCTCCTCCCTCGTGGCAGTTTGGTCAGACTTTCTCCGGCAAAAA

CTTCCGAGTCTGACTGAAGTCTCTCTGAAACCACACCCCACACACACACCCAAAA

GAATCAAAATCTTTTTTCTTTTTTTTTTCTCCATTACTTAAAAGAGAGATGTTGTTA

TTTTTATATTTTTAATATGGCTCAGACATTTTCCAGCCCTGGGGTTCTCCCTTTAAT

TTCTCGGGAAAATTTGCCGGTGGCTTCGGGAAATTATTTAGTTTTATTTCGTTGGT

GGCATCTTCTTCTGCTTAGCTAATAAAAAGCCAGAGAGAGTGTAAACAAAACAGT

CTGTGATTTGAGTCTGATGGACCTTGTAATGGGCCCTTGGGCCAAGTTATTTATAA

AAATCTTAAATTCGG 


