IDENTIFICATION

Species: Cucumis sativus
Locus: CsGy7G001290

Gene Model: CsGy7G001290.1
Description: CSEXLA-02
Family: Expansin Like Alpha

3D structure:

GENOME DATABASES
http://cucurbitgenomics.org/

KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02486
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Superfanilies PLN03023

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN03023 super family Expansin-like B1; Provisional 28-247  1.93e-61
SEQUENCES

Peptide

>CsEXLA-02

MALCLALLFFLVSSASAAATCNRCVHQSKAAYYYDDTPIPYGACGYGALAFELSNG
YAAGVVPSLYKQGAGCGSCFQVRCKDRRFCSSVGTKVVATDQNYDNRYDFVLSKK
AFSSMALKNKTSQLLNLGTVDVEYKRIPCAYKNKNLLVRVEEWSQKPYYLALKFLY
QGGQTEITRVEIAEVGSDDWESMKKNYGAIWDINKQLERALQLKIVVTSENKRIENL
YWAVNDLPEDWENGEIYDTGIQINNIANETCPRNQCGDFPWK

CDS (coding sequence)
>CsEXLA-02

ATGGCTCTTTGTCTTGCTCTTCTCTTCTTTCTTGTTTCTTCAGCTTCAGCTGCCGCT
ACTTGTAATCGTTGTGTTCATCAATCTAAAGCTGCTTATTACTATGATGATACGCC
TATCCCATATGGGGCATGTGGGTATGGGGCTTTGGCATTTGAATTATCCAATGGG
TATGCTGCTGGTGTTGTTCCATCTCTTTATAAACAGGGTGCTGGATGTGGTTCCTG
TTTCCAAGTAAGGTGTAAGGATAGGAGATTTTGCAGCAGTGTTGGAACTAAAGTG
GTTGCAACAGATCAAAATTATGATAACAGATATGATTTTGTCCTCAGCAAGAAAG
CATTTTCTTCAATGGCTTTAAAGAATAAGACTAGCCAACTTCTGAATCTTGGCACT
GTTGATGTGGAATATAAGAGGATACCATGTGCATACAAAAACAAGAATTTGTTAG
TGAGAGTGGAAGAATGGAGCCAAAAGCCATACTATTTAGCCCTTAAATTCCTTTA
CCAAGGTGGCCAAACAGAAATAACAAGAGTTGAGATAGCTGAAGTTGGTTCCGA
TGATTGGGAAAGCATGAAGAAAAATTATGGTGCAATTTGGGATATAAACAAACA
ACTTGAAAGAGCATTGCAATTGAAGATAGTTGTAACTTCGGAGAACAAAAGAAT
TGAAAACTTATATTGGGCAGTTAATGATCTTCCTGAGGATTGGGAAAATGGAGAG
ATTTATGATACTGGAATTCAAATTAATAACATTGCTAATGAAACTTGCCCAAGAA
ACCAGTGTGGTGATTTCCCATGGAAGTAA

Nucleotide
>CSEXLA-02

CTATCCACTGTTTTTGACCTTTTGAAAGCAGCCTATATAACCATCATTCTTGTTGC
TTTCCTTCTCACCATTATCATTATTTGCTTACCAAAATATGGCTCTTTGTCTTGCTC
TTCTCTTCTTTCTTGTTTCTTCAGCTTCAGCTGCCGCTACTTGTAATCGTTGTGTTC
ATCAATCTAAAGCTGCTTATTACTATGATGATACGCCTATCCCATGTAAAGATATT




CTATACTTTCATTGCCTTTTCTTTTTTTCTTTCTTAACTTAAGATCTTGAAGAACTT
TGCATCATCAAATCAAATATATGTTTAGATACAATATTTAATGTCTTCCTTAATAA
CCATTTGATTTTGGATTTGTAGGTTTTAAAATGTGTGCATGTGTTCTTTACAACTTT
TTTAATAAATATTTCAATGTTTTCTTACACCAAATTTTGAATCCCAAAAAACCAAC
TTTATTGTTTTAAAAAAAAGTTGGCTTGGTTTTTTAAACACTTCTAAAAGAGTAGA
TATAAAGCAGTTGATGAGATATATGTATACTCCAGGTTACATCTAACCGTTACTCT
TCATTTAATATAAGTGTGATAAATTAATTTTCTTTAAATGCAGATGGGGCATGTGG
GTATGGGGCTTTGGCATTTGAATTATCCAATGGGTATGCTGCTGGTGTTGTTCCAT
CTCTTTATAAACAGGGTGCTGGATGTGGTTCCTGTTTCCAAGTAAATATTTTATAA
TTTATTCATTCTTTTATATATATATTTTTCTTTTAAATCTTTTGATTTCATTCCTTTA
ATACGACAAGTGTGTGTATTGGTTTTTTAAAGGTAAGGTGTAAGGATAGGAGATT
TTGCAGCAGTGTTGGAACTAAAGTGGTTGCAACAGATCAAAATTATGATAACAGA
TATGATTTTGTCCTCAGCAAGAAAGCATTTTCTTCAATGGCTTTAAAGAATAAGA
CTAGCCAACTTCTGAATCTTGGCACTGTTGATGTGGAATATAAGAGGTGACCATT
TAACTATTATTGCCATTGCTTTATTACTAAAGTTCCTTTTCATATTTTTTTGGATTI
TGAAATTAAACTATGACACATATTGTCTCCCCGGCCTCTAAGTTTTACGTTATGTG
TTATTTCTCACTTTTCTATCACTCGTGTTTTCAAAAAAATCAAACCAAGTTTTGAA
CTCTAAAATAGTTTTCAAAGATATCGCTCACACTTTAATTTCATGATCTTTTTTTA
ATGCATGAATCATAAAAATGATATATATTATGATCACTTCCATACCAAAAATATC
AACTAACTTTGGTGAGTTTGATATGTTTTGGCACAGGATACCATGTGCATACAAA
AACAAGAATTTGTTAGTGAGAGTGGAAGAATGGAGCCAAAAGCCATACTATTTA
GCCCTTAAATTCCTTTACCAAGGTGGCCAAACAGAAATAACAAGAGTTGAGATAG
CTGAAGTAAGTTTCAAAACTGATCAACACAAAACCAATAACACATCAAACTTCAT
TAATTAATATAAAACTGAGTAAGAGCTAGTTTTGATCAAATAAATGAAATTGAGG
TTTATTGTTTAATTTTTTGCATGAAATTTAATAGGTTGGTTCCGATGATTGGGAAA
GCATGAAGAAAAATTATGGTGCAATTTGGGATATAAACAAACAACTTGAAAGAG
CATTGCAATTGAAGATAGTTGTAACTTCGGAGAACAAAAGAATTGAAAACTTATA
TTGGGCAGTTAATGATCTTCCTGAGGATTGGGAAAATGGAGAGATTTATGATACT
GGAATTCAAATTAATAACATTGCTAATGAAACTTGCCCAAGAAACCAGTGTGGTG
ATTTCCCATGGAAGTAAATCCATAATTCCTTAGCTTGTTATATATGTATTCAATAA
GTTTCATTATTGTCGGTGATGAGGAAAATAATGTGTGTTTGCATTCCTCGTTTGTA
TGCAAAACTTTAATAAAAACTCATTAGAGTTCCATTATGAAATAAAATGGTATGG
TTCTTTAAATTTTTATTATCATATATATATTTATGACCCTCATTATTGTTGTTCTC




