IDENTIFICATION

Species: Capsella rubella

Locus: Carub.0002s0203

Gene Model: Carub.0002s0203.1.p
Description: CrEXPA-05

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Crubella_v1 1
KEGG: https://www.genome.jp/entry/gn:T02984

EXTERNAL RESOURCES



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Crubella_v1_1
https://www.genome.jp/entry/gn:T02984

GENE STRUCTURE

CrEXPA-05
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Legend:

Exon — Iniron
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Query seq.
Superfanilies PLNBO193

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00193 super family 33423 expansin-A; Provisional 10-256 3.20e-88
SEQUENCES

Peptide

>CreXPA-05

MDQNLYRKCLVIISMMAMIGTSMAAYAGTPWRRASATFYGDDTASATMGGACGYG
NMWDSGYGVATTALSTVLFNDGYACGQCFQIRCVSSPNCYYGSPATVVTATNICPPN
YGQDSNNGGWCNPPRAHFDLTKPAFMKIANWKAGIIPVSYRRVACKKSGGIRFKFEG
NGYWLLVYVMNVGGAGDIKTMAVKGSRTGWINMSHNWGASY QAFSSLYGQSLSF
RVTSYTTRQTVYAWNAAPASWSAGKTYQSKANFY*

CDS (coding sequence)
>CrEXPA-05

ATGGATCAAAATTTGTATCGCAAGTGCTTGGTTATTATATCGATGATGGCCATGA
TCGGAACATCAATGGCTGCTTATGCCGGAACTCCATGGCGTAGGGCCTCAGCCAC
TTTTTACGGTGACGATACCGCCAGCGCAACTATGGGTGGGGCTTGTGGTTACGGT
AATATGTGGGACAGCGGCTACGGCGTAGCCACAACTGCGCTTAGCACGGTGCTGT
TCAACGACGGTTACGCTTGTGGTCAATGTTTTCAGATAAGGTGTGTATCGTCACCT
AACTGCTACTACGGTTCACCAGCTACCGTGGTGACTGCGACCAACATATGTCCAC
CAAACTATGGCCAAGATTCAAACAATGGTGGATGGTGTAATCCGCCACGTGCCCA
TTTTGATTTGACTAAACCAGCTTTCATGAAGATCGCTAATTGGAAGGCTGGAATC
ATCCCCGTCTCATACCGCAGAGTGGCATGTAAGAAGAGCGGAGGAATAAGGTTC
AAATTTGAAGGAAATGGGTATTGGCTACTTGTGTACGTGATGAACGTAGGTGGAG
CAGGTGACATAAAGACCATGGCCGTGAAAGGTAGCCGAACAGGATGGATCAACA
TGAGCCATAATTGGGGAGCTTCGTACCAAGCTTTCTCTTCTCTATATGGTCAGTCT
CTCTCCTTCCGAGTCACCTCTTACACCACTCGTCAGACCGTTTACGCTTGGAACGC
TGCTCCGGCTAGCTGGAGTGCCGGTAAGACCTACCAGAGCAAGGCTAATTTCTAC
TGA

Nucleotide
>CrEXPA-05

ATGGATCAAAATTTGTATCGCAAGTGCTTGGTTATTATATCGATGATGGCCATGA
TCGGAACATCAATGGCTGCTTATGCCGGAACTCCATGGCGTAGGGCCTCAGCCAC
TTTTTACGGTGACGATACCGCCAGCGCAACTATGGGTAATTTAAAGTTTTTATACT
TGATACTTCTACAATATCTATTGTATATGGTATACAAACTATATATAGATGAATTG
ATTAAATATGGACGTTGCATGTTATTTAATTTGACACGGTCGTTTGTTTGCGTTTT




CGTACGTAACATAAAAATGAAAACACAAAGAAACACTAAAATGTATTGTCAATA
TTTTAACATATACCATGATATATATACATCGATCAGGTGGGGCTTGTGGTTACGGT
AATATGTGGGACAGCGGCTACGGCGTAGCCACAACTGCGCTTAGCACGGTGCTGT
TCAACGACGGTTACGCTTGTGGTCAATGTTTTCAGATAAGGTGTGTATCGTCACCT
AACTGCTACTACGGTTCACCAGCTACCGTGGTGACTGCGACCAACATATGTCCAC
CAAACTATGGCCAAGATTCAAACAATGGTGGATGGTGTAATCCGCCACGTGCCCA
TTTTGATTTGACTAAACCAGCTTTCATGAAGATCGCTAATTGGAAGGCTGGAATC
ATCCCCGTCTCATACCGCAGGTACTATATATCCACTAAGCTAGACCAATATTGATT
CGTATAATAATGTGTGTGTATACTATTACAATTTCCATTTTTTTTTTCAAAACCTAT
AGAAATGGTTTATCAATCATAGTACATCTATATTTTTTATTTTATTTTTTTAATAAT
CAAAGAGGTTTTAGGCCGAAACCAATACATCTCCTCATGCCCGAAACCAAAGCAT
GTTATATGGTCTCGTCCCAAGCGCCTCGAAATAGTATATCTATATTCAATAATGTG
TTTGTAAGATTTGTATACATGCTAGAATATGATTATATGTTGATAATTTGGTATAT
ATGTATATACAGAGTGGCATGTAAGAAGAGCGGAGGAATAAGGTTCAAATTTGA
AGGAAATGGGTATTGGCTACTTGTGTACGTGATGAACGTAGGTGGAGCAGGTGA
CATAAAGACCATGGCCGTGAAAGGTAGCCGAACAGGATGGATCAACATGAGCCA
TAATTGGGGAGCTTCGTACCAAGCTTTCTCTTCTCTATATGGTCAGTCTCTCTCCTT
CCGAGTCACCTCTTACACCACTCGTCAGACCGTTTACGCTTGGAACGCTGCTCCG
GCTAGCTGGAGTGCCGGTAAGACCTACCAGAGCAAGGCTAATTTCTACTGA




