IDENTIFICATION

Species: Capsella grandiflora
Locus: Cagra.7354S0003

Gene Model: Cagra.7354S0003.1.p
Description: CgrEXPA-21
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cgrandiflora_vi_1

EXTERNAL RESOURCES



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cgrandiflora_v1_1
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List of domain hits o
Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00193 super family ci33423 expansin-A; Provisional 18-252 2.37e-164
SEQUENCES

Peptide

>CgrEXPA-21

MSNSLAGLAVLAALLIAVDAFKPSGLTNGHATFYGGSDASGTMGGACGYGDLYSAG
YGTMTAALSTALFNDGASCGECYRITCDYAADSRWCKKGASVVITATNFCPPNFALP
NNNGGWCNPPLKHFDMAQPAWEKIGIYRGGIVPVVFQRVSCYKKGGVRFRINGRDY
FELVNIQNVGGGGSIRSVSIKGSKTGWLAMSRNWGANWQSNAYLDGQSLSFSITTTD
GATRVFLNVVPSSWSFGQIYSSHIQF*

CDS (coding sequence)
>CgrEXPA-21

ATGTCAAACTCTCTAGCTGGCTTAGCGGTTTTGGCCGCTCTTTTGATTGCCGTTGA
TGCGTTTAAGCCGTCTGGTTTAACAAACGGTCACGCTACATTCTATGGAGGAAGT
GACGCTTCTGGCACAATGGGTGGAGCTTGTGGTTACGGAGATCTTTACTCTGCGG
GGTACGGGACAATGACGGCGGCGCTAAGCACGGCTCTGTTTAACGACGGAGCTT
CTTGCGGAGAATGTTATAGGATAACGTGTGATTACGCGGCGGACTCACGGTGGTG
CAAGAAAGGAGCTTCCGTTGTCATTACGGCCACAAACTTTTGCCCACCAAACTTT
GCTCTGCCTAACAACAACGGTGGTTGGTGCAATCCGCCGCTCAAACATTTCGACA
TGGCTCAACCCGCTTGGGAAAAGATCGGTATTTACAGAGGAGGCATTGTTCCCGT
CGTTTTCCAAAGAGTGAGCTGTTACAAGAAAGGAGGAGTGAGATTCAGAATAAA
CGGCAGAGACTACTTCGAGCTAGTGAACATTCAAAACGTAGGAGGAGGAGGTTC
GATTAGATCTGTATCCATTAAAGGATCAAAGACTGGTTGGTTAGCCATGTCTCGT
AATTGGGGAGCTAATTGGCAATCAAACGCTTACCTCGATGGACAATCTCTGTCTT
TCTCCATTACTACCACCGATGGTGCTACAAGAGTCTTCCTCAATGTTGTTCCTTCT
TCTTGGTCCTTTGGACAGATTTATTCTTCCCACATTCAGTTTTAA

Nucleotide
>CgrEXPA-21

CAACAGGCTAGATAAAAGATAAGATCACATGTAAGGTTTTGTTGCTACTACATAG
TTTACACTCACTTCCCACCTTTATTTAAACAACTCTCTCTCCTTCACTCGATCATCA
TCATCATAAAACTCTCTCTTCTTCGAAAAACTTAGAAACATGTCAAACTCTCTAGC
TGGCTTAGCGGTTTTGGCCGCTCTTTTGATTGCCGTTGATGCGTTTAAGCCGTCTG

GTTTAACAAACGGTCACGCTACATTCTATGGAGGAAGTGACGCTTCTGGCACAAT



GGGTAAATTCAACAGTTTAAAATTTTCTACTGTTTTTGTCTCTAAATGGATTTGGT
TAGTATCGATCCTTTAATTATTATTATTTTGTTTTTGTCAGGTGGAGCTTGTGGTTA
CGGAGATCTTTACTCTGCGGGGTACGGGACAATGACGGCGGCGCTAAGCACGGC
TCTGTTTAACGACGGAGCTTCTTGCGGAGAATGTTATAGGATAACGTGTGATTAC
GCGGCGGACTCACGGTGGTGCAAGAAAGGAGCTTCCGTTGTCATTACGGCCACA
AACTTTTGCCCACCAAACTTTGCTCTGCCTAACAACAACGGTGGTTGGTGCAATC
CGCCGCTCAAACATTTCGACATGGCTCAACCCGCTTGGGAAAAGATCGGTATTTA
CAGAGGAGGCATTGTTCCCGTCGTTTTCCAAAGGTTAGCTAGATTTTTATCATCAT
ACTCAAAAGCTAAAACAATTGCTAAATCACCCCCTTAATTTGGATCCTATAAATT
TAGTGCCATAAACTTTTCTTTCTTGATCATTTAAACCTCTATTAATCGGCTAAACG
GCGGTGGTTTTGTGAAGGTTTAATTATTTTAAAAGTACTGATGGGTTTTTAAATGA
ATCATATAAAATTTTAAGGGTTCTTATGCAATTTTTTAAAAGTTTAAACGAAAAGT
CTCTGTTTTGGTTTGGTATGGGAAAAAAAACAGAGTGAGCTGTTACAAGAAAGGA
GGAGTGAGATTCAGAATAAACGGCAGAGACTACTTCGAGCTAGTGAACATTCAA
AACGTAGGAGGAGGAGGTTCGATTAGATCTGTATCCATTAAAGGATCAAAGACT
GGTTGGTTAGCCATGTCTCGTAATTGGGGAGCTAATTGGCAATCAAACGCTTACC
TCGATGGACAATCTCTGTCTTTCTCCATTACTACCACCGATGGTGCTACAAGAGTC
TTCCTCAATGTTGTTCCTTCTTCTTGGTCCTTTGGACAGATTTATTCTTCCCACATT
CAGTTTTAA




