IDENTIFICATION

Species: Capsella rubella

Locus: Carub.0008s1664

Gene Model: Carub.0008s1664.1.p
Description: CrEXPA-26

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
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SEQUENCES

Peptide

>CreEXPA-26

MEIVGKVIMSMGLMMMIMWKSVDGYGSGWVNARATFYGGADASGTMGGACGYG
NLYSQGYGTNTAALSTALFNGGQTCGACFQIKCVNDPKWCLGGTITVTGTNFCPPNF
AQANDAGGWCNPPQHHFDLAQPIFLRIAKY KAGVVPVQYRRVACRRKGGIRFTING
HSYFNLVLITNVAGAGDVTSVSVKGTRTGWQSMSRNWGQNWQSNANLDGQALSFK
VTTSDGRTVVSNNATPRNWSFGQTYTGRQFRAPSYDPLQNSSGAASVMSSNYILGSS
FAFKLLASTFSSLLLMCFSQIFFFCKSTFGVILLFPYSL*

CDS (coding sequence)
>CrEXPA-26

ATGGAGATTGTTGGAAAAGTGATCATGTCAATGGGTCTTATGATGATGATAATGT
GGAAGAGTGTGGATGGTTACGGTAGTGGTTGGGTCAATGCTCGAGCCACTTTCTA
TGGAGGTGCTGATGCTTCTGGCACCATGGGCGGCGCGTGTGGATACGGGAACTTA
TACAGTCAAGGATACGGCACGAACACGGCGGCTCTAAGCACCGCTCTATTCAACG
GTGGTCAAACCTGCGGTGCGTGTTTTCAGATAAAATGCGTAAACGACCCAAAATG
GTGTCTCGGAGGAACAATCACCGTCACGGGAACAAACTTTTGTCCACCGAACTTT
GCTCAGGCCAACGACGCCGGTGGTTGGTGTAACCCTCCCCAACATCACTTCGATT
TGGCTCAGCCCATCTTCCTCCGCATCGCTAAATACAAAGCCGGCGTCGTCCCCGTT
CAATACCGGAGAGTGGCTTGCCGGAGAAAAGGAGGGATACGATTCACCATCAAC
GGTCACTCATACTTCAACCTCGTACTCATAACCAACGTAGCCGGCGCCGGAGATG
TTACCTCCGTCTCCGTTAAAGGAACCAGAACTGGATGGCAAAGCATGTCGAGAAA
CTGGGGACAGAACTGGCAAAGCAACGCGAATCTTGATGGTCAAGCTCTCTCGTTC
AAAGTGACAACTAGTGATGGACGTACAGTTGTATCTAACAACGCTACTCCACGTA
ACTGGAGCTTCGGACAGACTTACACCGGAAGACAGTTCCGGGCTCCGAGCTACG
ATCCTCTTCAAAACAGCTCCGGTGCAGCTTCAGTCATGTCTTCCAACTACATTTTG
GGTTCAAGTTTTGCCTTTAAACTTCTCGCTTCGACATTCTCCTCCTTGTTGCTTATG
TGTTTCAGTCAAATCTTTTTTTTTTGTAAGTCCACGTTTGGTGTAATTTTACTATTT
CCTTATTCTCTCTAA

Nucleotide

>CreEXPA-26



CAACACCTTTCCTCTCCTCTAACCTCACTTTAGTTTTTTTTAGTTGGTGGCTCCTTT
TTTTTCTCTCCTCGAAGCCACTGTAAGAATCTTTTTCACACTCTTTCGTCGTCTTCT
TCCATACTACGTTTAGCTTATCATTATAGTTCTCTTCTGTAGGACAAAAAAAGGCA
GAGAAAATGGAGATTGTTGGAAAAGTGATCATGTCAATGGGTCTTATGATGATGA
TAATGTGGAAGAGTGTGGATGGTTACGGTAGTGGTTGGGTCAATGCTCGAGCCAC
TTTCTATGGAGGTGCTGATGCTTCTGGCACCATGGGTAAATTTTCTTACTCTTCTC
TCACACTTTTAGTATCATTCTTATTTTTCACCAACATAACTTCAAACTTGAAATTG
TAATTAATAATCTTCAAAATATATATGCTACTTTATATGACCAACAGTTATGTAAT
TTACCTATAAGAATCTTTAAATATAGACACTTTTATAATAATGCACTTACGTAAGT
TTGTATATTACACAAGTCTTACTTTTGTGTTGTTGGTGTTTTTGTGGGGATCAGGC
GGCGCGTGTGGATACGGGAACTTATACAGTCAAGGATACGGCACGAACACGGCG
GCTCTAAGCACCGCTCTATTCAACGGTGGTCAAACCTGCGGTGCGTGTTTTCAGA
TAAAATGCGTAAACGACCCAAAATGGTGTCTCGGAGGAACAATCACCGTCACGG
GAACAAACTTTTGTCCACCGAACTTTGCTCAGGCCAACGACGCCGGTGGTTGGTG
TAACCCTCCCCAACATCACTTCGATTTGGCTCAGCCCATCTTCCTCCGCATCGCTA
AATACAAAGCCGGCGTCGTCCCCGTTCAATACCGGAGGTACGTTAACCGATCTCG
GTTTAGCTCTGTTCGGTTTACCAAAGAATTTGATAATTATTTACTATTTACTAATT
AATCTTCTTTGTGCTCTGTTTCGGAAACAGAGTGGCTTGCCGGAGAAAAGGAGGG
ATACGATTCACCATCAACGGTCACTCATACTTCAACCTCGTACTCATAACCAACG
TAGCCGGCGCCGGAGATGTTACCTCCGTCTCCGTTAAAGGAACCAGAACTGGATG
GCAAAGCATGTCGAGAAACTGGGGACAGAACTGGCAAAGCAACGCGAATCTTGA
TGGTCAAGCTCTCTCGTTCAAAGTGACAACTAGTGATGGACGTACAGTTGTATCT
AACAACGCTACTCCACGTAACTGGAGCTTCGGACAGACTTACACCGGAAGACAG
TTCCGGGCTCCGAGGTGATGCTTGATGACCACGTGGACTTAATGGAGGCACACTT
ATTAAAACAAAAAAAAAATAAGTTTTACTTTATTATTACTGATTTTGGAGTTTGCA
TAGTTTGGAAAAACGTTTTAAGAATTTGACCTAATTAAAAATAACCAATTTCTGA
ATGGCGGAAGGTTTTTTTTTTTTTCACCGGTAGCTTTTGTAATTCGCCGGTGAGAC
TGAGGTGAACAGAAAGGAAAAAACAAGCTTTGTGTTTTCACCCGCCGCCTGAGTA
ATTGAGTTTTTTTTTTGTACTTTGTTTGACTTTGAGATGTTCAATAGTCTGTTTCTT
TAAGGCATTGTCTACTGAAATAATAATAAAAATTTCAAGTTATATATAATGTTTTT
GTTAGTGTTTTGCCTCTTCAGTTTGATTTTTCTGATTTTGGAAGTGACATTTTCTAA
AGATAATTAGGAAACACAACGCAAACATTTCCCAAACTTTAGTTACAAAATAAA
ATAAATCTCTTTTAGTCTCCTTGCTCTAATGATTGATGTTTGATCTTTGACAGCTAC
GATCCTCTTCAAAACAGCTCCGGTGCAGCTTCAGTCATGTCTTCCAACTACATTTT
GGGTTCAAGTTTTGCCTTTAAACTTCTCGCTTCGACATTCTCCTCCTTGTTGCTTAT
GTGTTTCAGTCAAATCTTTTTTTTTTGTAAGTCCACGTTTGGTGTAATTTTACTATT
TCCTTATTCTCTCTAACTTACTAATCC




