IDENTIFICATION

Species: Cucumis sativus
Locus: CsGy7G001320

Gene Model: CsGy7G001320.1
Description: CSEXLA-05
Family: Expansin Like Alpha

3D structure:

GENOME DATABASES
http://cucurbitgenomics.org/

KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02486
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List of domain hits d
Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN03023 super family cl33621 Expansin-like B1; Provisional 28-245  2.84e-70
SEQUENCES

Peptide

>CsEXLA-05

MKMAWFLSFLFLFFISSAHACDRCVFQSKASHLYESPTTYGGACGYGNLALQFSNGF
FAAAVPSLYKQGAGCGACYQVRCKNRRLCNTVGTKVVLTDQNNDNVTDLVLSPKA
FFTMALNGKGSDLLNLGVVDVEYKRVPCEYPNRNLLVRVEESSYNPFKLAIKYLYQG
GQTEMVAVDIAQVGTSDWSHMKRSYGAVWETDNVPEGALQLRMVVTSGYDGKW
VWAKSVLPATWRAGGIYDTGVQINDIAKESCPPWQCGDNPWK

CDS (coding sequence)
>CsEXLA-05

ATGAAAATGGCTTGGTTTCTTAGCTTTCTCTTTCTCTTTTTCATCTCTTCTGCCCAT
GCTTGTGATCGTTGTGTTTTCCAATCTAAAGCTAGTCATCTCTATGAATCCCCTAC
TACATATGGAGGAGCATGTGGTTATGGGAACTTGGCATTGCAGTTCTCTAATGGC
TTCTTTGCAGCTGCTGTGCCTTCTCTATATAAACAAGGAGCTGGTTGTGGGGCTTG
CTATCAAGTAAGGTGCAAAAATAGAAGGCTTTGCAATACAGTAGGAACAAAGGT
GGTATTAACAGATCAAAATAACGACAATGTAACAGATCTTGTTCTTAGTCCAAAG
GCTTTCTTTACAATGGCTCTCAATGGTAAAGGTTCAGATCTTTTGAATCTTGGAGT
GGTGGATGTTGAATATAAGAGGGTGCCATGTGAATATCCAAATAGGAATTTGTTG
GTGAGAGTGGAAGAATCAAGTTACAACCCATTCAAATTGGCAATAAAATATTTGT
ACCAAGGTGGGCAAACAGAGATGGTTGCTGTTGATATAGCTCAGGTTGGGACATC
AGATTGGAGCCATATGAAGAGAAGTTATGGAGCTGTTTGGGAAACAGACAATGT
ACCTGAAGGTGCATTACAGTTGAGGATGGTTGTGACTTCTGGATATGATGGAAAA
TGGGTTTGGGCAAAGTCTGTACTTCCTGCTACCTGGAGAGCTGGGGGCATTTATG
ATACTGGAGTTCAAATCAACGACATTGCTAAAGAGAGTTGCCCTCCATGGCAATG
TGGTGATAACCCGTGGAAATGA

Nucleotide
>CsEXLA-05

ATTACTAAACAATTTCTTTATCAATGAAAATGGCTTGGTTTCTTAGCTTTCTCTTTC
TCTTTTTCATCTCTTCTGCCCATGCTTGTGATCGTTGTGTTTTCCAATCTAAAGCTA
GTCATCTCTATGAATCCCCTACTACATGTAAATAAAATATATTTTTTTATTTGACT
ACTTGCATGCGTATGATCACCTAGTTTCGCAACTTTACCACCTGACAAATTTTATT




TTAGAAAAAAGAATGAATTTTTTCTTTTATTAGTATTTGAGGTTGGATGCATGCAA
ATAGACTAAACCCACATCTCACTTTTTTTCTTTAGTATTTTGAAGTTTTTTTTTTTA
CTGCGAGTATGTGGTTGGGGTGCGTTACAAAACGATGGATGTAGCCTAAGATGAA
TAATTCAAATATTAACTACTTTTTGCACCATTCATTTATTGTTCTTGAATTAAAAT
GTGAAAATATATGTATAATATTTCTACTGTTATTTGTCTACATAGATGGAGGAGC
ATGTGGTTATGGGAACTTGGCATTGCAGTTCTCTAATGGCTTCTTTGCAGCTGCTG
TGCCTTCTCTATATAAACAAGGAGCTGGTTGTGGGGCTTGCTATCAAGTATATATC
TATGTTAATTGGTTCTTTTAATTAAATATAGTTTCATGTTGAATTATATGGGTAAT
ATATAATTATGTTATAATAATTAATGTATATATATACATACCATATTTGTAGGTAA
GGTGCAAAAATAGAAGGCTTTGCAATACAGTAGGAACAAAGGTGGTATTAACAG
ATCAAAATAACGACAATGTAACAGATCTTGTTCTTAGTCCAAAGGCTTTCTTTAC
AATGGCTCTCAATGGTAAAGGTTCAGATCTTTTGAATCTTGGAGTGGTGGATGTT
GAATATAAGAGGTGAATTAATGAGCTATATATATTATATAATTTCAAATATTTTTA
ACTAAGTACTCCAATTAAATTTAATGAATAAGAAGAAATAAAAACAAATATTGTA
CTGTATATGTTGTTGTTTTGGTAGGGTGCCATGTGAATATCCAAATAGGAATTTGT
TGGTGAGAGTGGAAGAATCAAGTTACAACCCATTCAAATTGGCAATAAAATATTT
GTACCAAGGTGGGCAAACAGAGATGGTTGCTGTTGATATAGCTCAGGTTGGGAC
ATCAGATTGGAGCCATATGAAGAGAAGTTATGGAGCTGTTTGGGAAACAGACAA
TGTACCTGAAGGTGCATTACAGTTGAGGATGGTTGTGACTTCTGGATATGATGGA
AAATGGGTTTGGGCAAAGTCTGTACTTCCTGCTACCTGGAGAGCTGGGGGCATTT
ATGATACTGGAGTTCAAATCAACGACATTGCTAAAGAGAGTTGCCCTCCATGGCA
ATGTGGTGATAACCCGTGGAAATGAAAAACTAATTAAGTTTTTATAATTGTATTT
GTGTGTTTGTGTAATAATACTAACGAACAAGAAATCGAGACTCGTCTGTATCAAA
ATAAAAGAATTCGGTAGAATTCGCTCTTCTTATTAAATAAATAATAAAATGTTTT
AAGTTGATATACGTCTTTTAATCTTTCTTTATTTCTAATCATTTTTATGTGTCATAA
TTACATAGGTATTTGGTGTAGCCACCGTCACCTATTCAAACACTACACTTTCAAGT
TCTTTAGCTCTCAATTTCACTGCTCCTCTCTTAAGCGTCTTCCTCTTGGACTTCCTT
CTATCCCTTTATGTAATCACTTTGATGCTTCTATCCCTTTATGTAATCACTTTGTTC
ATCAATAATATCGGTGTTTTGTAA




