IDENTIFICATION

Species: Capsella grandiflora
Locus: Cagra.0812S0006

Gene Model: Cagra.0812S0006.1.p
Description: CgrEXLB-01
Family: Expansin Like Beta

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cgrandiflora_vi_1
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List of domain hits .
+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN03023 super family 33621 Expansin-like B1; Provisiona 22-250 262e-158
SEQUENCES

Peptide

>CgrEXLB-01

MKQSHVLLLLLVQVIVLLPLHCLSDGFVSSRATYYGSPECKANPRGHCGYGEFGRDI
NNGEVSGVSWRLWNNGTGCGACYQVRCKIPPHCSEEGVYVVATDSGEGDGTDFILS
PKAYGRMARPGTENQLYSFGVVDVEYQRIPCRYAGYNLVYKIHEKSYNPHYLAILVL
YVGGVNDILAVEVWQEDCKEWIRMRRVFGAVHDLQNPPRGTLTLRFLVYGSAGIN
WVQSPNAIPADWTAGATYDSNILLT*

CDS (coding sequence)
>CgrEXLB-01

ATGAAGCAGTCTCACGTTTTGCTTCTTCTACTCGTTCAAGTCATTGTCCTTTTGCCT
CTCCATTGTCTATCCGACGGTTTTGTTAGCTCTCGAGCTACTTATTATGGCAGCCC
GGAATGCAAAGCAAATCCTCGAGGACATTGTGGATATGGAGAATTTGGAAGAGA
TATCAATAATGGTGAAGTAAGTGGTGTTTCATGGCGACTATGGAACAATGGAACC
GGATGTGGTGCTTGTTACCAGGTGAGGTGCAAAATACCACCACACTGCAGTGAGG
AAGGAGTATACGTAGTGGCTACGGACTCCGGAGAAGGAGATGGTACGGACTTCA
TCTTAAGCCCTAAGGCGTACGGACGTATGGCTCGACCCGGCACAGAGAATCAGCT
CTACTCCTTCGGTGTGGTCGACGTCGAGTACCAGAGGATCCCTTGCCGGTACGCT
GGATATAACCTAGTGTACAAGATCCATGAGAAAAGCTATAATCCTCATTATCTTG
CCATCCTTGTCTTGTACGTTGGTGGTGTCAATGACATCCTCGCCGTTGAAGTATGG
CAGGAGGATTGCAAAGAGTGGATACGTATGAGAAGAGTGTTTGGTGCGGTTCAC
GATTTGCAAAACCCACCAAGAGGCACTCTCACATTGAGGTTCTTAGTCTACGGAA
GCGCCGGTATCAATTGGGTCCAATCGCCAAACGCTATTCCCGCCGATTGGACCGC
AGGAGCCACTTACGACTCCAACATTCTACTCACTTGA

Nucleotide
>CgrEXLB-01

TTTTGTTATTACCAATTCCATTATTTTCCTATATCGCTTGTTAAGATAAAGGTTTAC
AACTAATAGTCCTACAATATTTATAGAGTTAATTAAGATAGCACAATATGAAGCA
GTCTCACGTTTTGCTTCTTCTACTCGTTCAAGTCATTGTCCTTTTGCCTCTCCATTG
TCTATCCGACGGTTTTGTTAGCTCTCGAGCTACTTATTATGGCAGCCCGGAATGCA
AAGCAAATCCTCGTATGTATTTTAATTCATTATATTGCTATAAATTATGTACCTCT



TAATTAACTTTTTTTCATTAGTATAGTACGTAACATCTCATTATGAACCTAAACTA
TTTAATTTATATATTTGTATGATTATATCTACGTGTAGGTTTATCCAAATTCTTAAT
ATAGAACTGAAACGATTCCATTACGTGTCCATAATGAGACTTCTTCAAGAATCCG
TTATTATTTGATAAAATGCCTAGGACTTTGATTTCTATTATGAATAATTAATCTTT
GACTATTATGTATGCAGGAGGACATTGTGGATATGGAGAATTTGGAAGAGATATC
AATAATGGTGAAGTAAGTGGTGTTTCATGGCGACTATGGAACAATGGAACCGGA
TGTGGTGCTTGTTACCAGGTTTATATAATTCAACCTCATTAAATATTTCATCAATA
TATAACACTGATCATGCTAATTTCAATACTAAATGTCCATTACTAACCTTATATAA
TATTATAATTTATGAATTATACAAAGGTGAGGTGCAAAATACCACCACACTGCAG
TGAGGAAGGAGTATACGTAGTGGCTACGGACTCCGGAGAAGGAGATGGTACGGA
CTTCATCTTAAGCCCTAAGGCGTACGGACGTATGGCTCGACCCGGCACAGAGAAT
CAGCTCTACTCCTTCGGTGTGGTCGACGTCGAGTACCAGAGGATCCCTTGCCGGT
ACGCTGGATATAACCTAGTGTACAAGATCCATGAGAAAAGCTATAATCCTCATTA
TCTTGCCATCCTTGTCTTGTACGTTGGTGGTGTCAATGACATCCTCGCCGTTGAAG
TATGGCAGGTAATTATCTTGATCAAATATTATTACAAAACAAAACAAAACAAAAC
ATGACAAGCTAAGTATCATGTAACGATCACTAGCTAAGACAATATATTTGTTAAT
CAATATATGGTTTTTGTATGTATGAATTATAGGAGGATTGCAAAGAGTGGATACG
TATGAGAAGAGTGTTTGGTGCGGTTCACGATTTGCAAAACCCACCAAGAGGCACT
CTCACATTGAGGTTCTTAGTCTACGGAAGCGCCGGTATCAATTGGGTCCAATCGC
CAAACGCTATTCCCGCCGATTGGACCGCAGGAGCCACTTACGACTCCAACATTCT
ACTCACTTGAATTCCATTCCCAGTTTCATCAGTGTGTTTATAGATACTCATATATA
TATGGTTTCTTCTCTATGTAATGGGCTAATATATTTAAATAATGCCCTCTAGAACA
ATGGTAATAAATCATCCTCGTAGATTCATATAGTTTATTATGTATTGTGTCTTATT
AAAGAAGATTGTAATGATTTGTATGAGTTCGATTTCAATGGAATAAATC



