IDENTIFICATION

Species: Cucumis sativus
Locus: CsGy2G016740

Gene Model: CsGy2G016740.1
Description: CsSEXPA-05
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
http://cucurbitgenomics.org/

KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02486
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Superfanilies PLN00193

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00193 super family c!33423 expansin-A; Provisional 1-257 979e-165
SEQUENCES

Peptide

>CsEXPA-05

MEKLPFAFAFFLALSNFFFLFVNAFTASGWAPAHATFYGESDASGTMGGACGYGNL
YQTGYGTRTAALSTALFNDGASCGQCFKIICDYKTDPRWCIKGASVTITATNFCPPNY
ALPNNNGGWCNPPLKHFDMAQPAWQKIGIYRGGIIPVLYQRVPCKKRGGVRFTVNG
RDYFELVLITNVGGAGDIKSVSIKGSKSSNWTPMSRNWGANWQSNSYLNGQSLSFKV
TTSDGQVQVFNNVVPSSWRFGQTFASKVQFS

CDS (coding sequence)
>CsEXPA-05

ATGGAGAAACTTCCTTTCGCATTTGCCTTCTTTCTTGCTCTATCCAACTTCTTCTTC
CTTTTTGTCAATGCATTTACCGCCTCGGGATGGGCTCCCGCCCATGCTACCTTCTA
TGGCGAGAGCGATGCCTCTGGAACAATGGGTGGAGCTTGTGGGTATGGAAACTT
ATACCAGACGGGTTACGGGACGAGGACAGCAGCGCTGAGCACAGCATTGTTCAA
CGACGGAGCATCGTGCGGTCAGTGTTTCAAGATCATATGCGATTACAAGACAGAT
CCACGGTGGTGCATTAAAGGAGCATCAGTGACGATAACAGCAACAAATTTCTGCC
CACCAAACTACGCTCTACCAAACAACAATGGAGGGTGGTGTAACCCTCCGCTTAA
GCATTTCGACATGGCTCAGCCTGCTTGGCAGAAGATCGGCATTTACAGGGGCGGA
ATCATCCCTGTCCTCTACCAAAGGGTTCCTTGCAAAAAGAGAGGAGGTGTAAGAT
TCACAGTGAATGGAAGAGATTATTTTGAACTTGTTCTAATAACCAACGTGGGAGG
AGCGGGTGACATCAAGTCAGTGTCTATTAAAGGCTCTAAATCAAGCAATTGGACC
CCAATGTCAAGGAATTGGGGGGCCAATTGGCAATCCAATTCCTATCTAAATGGCC
AATCTTTGTCCTTCAAGGTCACCACAAGTGATGGGCAAGTCCAAGTTTTCAACAA
TGTTGTGCCTTCATCTTGGAGATTTGGCCAAACATTTGCCAGCAAGGTCCAATTCA
GCTGA

Nucleotide
>CsEXPA-05

CATTCCTTTTAAACAAAAATACATGATTTAAAATTCTCAACAAATTTGAAAAGGA
TAGTCATATATTTTTGTAATATATTTCAGAAAGAAAAGAAAAGAGACAACAATTT
GCTTGCAGTTGCCAGAGGTCACATGTGAGGTTGTTGGATTGGGGGATTTAGGGTT
CTTATTTAAGACATTCATTTGCTTCTCAATTCCTAAACCATCCTTTCTTCTTCATCA



TCTTCTTCTTCTTCAAAAACTCTATCTCTCTCTTTCTGGCAATTAATAATGGAGAA
ACTTCCTTTCGCATTTGCCTTCTTTCTTGCTCTATCCAACTTCTTCTTCCTTTTTGTC
AATGCATTTACCGCCTCGGGATGGGCTCCCGCCCATGCTACCTTCTATGGCGAGA
GCGATGCCTCTGGAACAATGGGTAAGTACACAATATTATATATCATTTACAATAA
AGTTTCTCTTTCGTGTTTCCATACTCAAGTCTACATATTTTCTAATCGTCAAAATTT
AAAGTAAAAGAAAAAAAATCATGAGCATTGGTTTTCTAAAAGGTGAACAATCAA
ATGTATTTAGTCATATTTAATTTAATTTTCTTAAGATATATTATAACTTGTTATATA
AAGACAATAACAATGGTATGAGATAATATATAATATTTATATATTTTTGCTACATT
TACAATTTTGTTGGTAAGAAATAAAATCTTAAATTTTGTAATTTAAAATTAAAAA
ACGACCCTTACGGGAAAGTGCACTTTAGATTAATACCATTGTCTTTTCTATGTAGA
AAAGCACAATATTAATTAAACTTTCATTGTGTTTACATATGTGAATATGTAGGTG
GAGCTTGTGGGTATGGAAACTTATACCAGACGGGTTACGGGACGAGGACAGCAG
CGCTGAGCACAGCATTGTTCAACGACGGAGCATCGTGCGGTCAGTGTTTCAAGAT
CATATGCGATTACAAGACAGATCCACGGTGGTGCATTAAAGGAGCATCAGTGAC
GATAACAGCAACAAATTTCTGCCCACCAAACTACGCTCTACCAAACAACAATGGA
GGGTGGTGTAACCCTCCGCTTAAGCATTTCGACATGGCTCAGCCTGCTTGGCAGA
AGATCGGCATTTACAGGGGCGGAATCATCCCTGTCCTCTACCAAAGGTATATTAT
TAACTTTTAACTTTTTAACTTGGGTCGATTTGGTCTTTTCACTTTGGTGTTTTTGTT
TTAATTGTTAAAAGATTCTTAAACATTTAACGTGAGTTTTCAACGTAAGATGCTCC
ATCAGCCATGTGACCTAAATCAGAATTCAATCTAAAACAATTGGAATCTAATTTT
TAAAATATGGTGAATACAAGGAGCCAAATTTCGTCTTTAAATTTCAATTTTGTATT
AGTAAACTTTTTAGATGTTCTTTTTTTAAAAACATACAAGTTTATGAATTTTAACC
ATGGGAATTTTAATTGGAGTCACCTAAAATGAATTGTGGTGGGTATTATTGGTTCT
CTATATTTTAAATATTAATATAATAACAACACTCTCAAAATAATTGAAAAAAAAT
TACACACCTGAAAGCTTAGCCCACAAAAATTAATAAAACAAACTTCATAGTTTAT
GGACTAAAATAAGAACATACTCCAACAAAAAACAATATATTGTATATAGTTGTAA
CATAAATGAGTTTGAATGTGGTTGATGATGATACAGGGTTCCTTGCAAAAAGAGA
GGAGGTGTAAGATTCACAGTGAATGGAAGAGATTATTTTGAACTTGTTCTAATAA
CCAACGTGGGAGGAGCGGGTGACATCAAGTCAGTGTCTATTAAAGGCTCTAAATC
AAGCAATTGGACCCCAATGTCAAGGAATTGGGGGGCCAATTGGCAATCCAATTCC
TATCTAAATGGCCAATCTTTGTCCTTCAAGGTCACCACAAGTGATGGGCAAGTCC
AAGTTTTCAACAATGTTGTGCCTTCATCTTGGAGATTTGGCCAAACATTTGCCAGC
AAGGTCCAATTCAGCTGAGGAAATTAAGACCCCGCTCGGGTCTAGGATCGTGGGT
TTAGGGGTGATCGGATTGGCAGAGGCGTGCCCAAGTGGTTTTTTTTAATCTACGG
AAGCAGCCCGCCATCTTAATTTCAGCTATCTGGTTACCGTTTTTATGAAAAAGATC
CACGACATTATTCCTAACTGATGGAAGTTTGAATTTGTGTGAGGAAAGTAATAAG
AAGCTAAAGGAAATTACTTTTGTGGCTTCAAAATATAGGTATCTTCAATTACTCAT
ATAAAGTTTTTCTTTTTCTTTTATCTCTTAAAGTCAATTTGTAAGGTTGGTTTGTAA
CAAGCTATATAATATATATATATATCAACAACTTTATTTTGTTTGTTAAA




