IDENTIFICATION

Species: Capsella grandiflora
Locus: Cagra.0534S0007

Gene Model: Cagra.0534S0007.1.p
Description: CgrEXPA-05
Family: Alpha Expansin

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
[+] PLN00050 super family 31535 expansin A; Provisional 6-252 1.30e-140
SEQUENCES

Peptide

>CgrEXPA-05

MFMGKMGLLGILVLCFAAMVCSAHGYDAGWVNAHATFYGGSDASGTMGGACGY
GNLYSQGYGTNTAALSTALFNNGLSCGACFEIKCQSDGAWCLPGAIIVTATNFCPPNN
ALPNNAGGWCNPPLHHFDLSQPIFQRIAHYKAGVVPVSYRRVPCKRRGGIRFTINGHS
YFNLVLVTNVGGAGDVHSVAVKGSRTRWQQMSRNWGQNWQSNNLLNGQALSFKV
TASDGRIVVSNNIAPASWSFGQTFTGRQFR*

CDS (coding sequence)
>CgrEXPA-05

ATGTTCATGGGAAAGATGGGTCTTTTGGGAATCTTGGTGTTGTGTTTTGCTGCAAT
GGTGTGCTCTGCTCATGGCTATGACGCTGGATGGGTCAATGCTCATGCTACTTTCT
ATGGTGGAAGTGATGCTTCTGGAACCATGGGTGGAGCTTGTGGGTACGGGAATCT
CTACAGTCAAGGATACGGAACCAACACTGCAGCGTTAAGCACAGCTCTGTTCAAC
AACGGGCTTAGCTGCGGCGCGTGTTTCGAGATCAAGTGCCAGAGCGACGGCGCG
TGGTGTTTACCTGGTGCTATTATAGTCACGGCCACCAACTTCTGTCCTCCCAACAA
CGCTCTTCCTAATAACGCTGGTGGTTGGTGTAACCCTCCGCTTCACCATTTTGACC
TGTCACAGCCTATCTTCCAACGCATTGCTCATTACAAAGCTGGTGTTGTCCCTGTT
TCTTACAGAAGGGTTCCGTGCAAGAGAAGAGGAGGTATAAGGTTCACAATCAAC
GGCCACTCTTACTTCAACCTCGTATTGGTGACCAATGTTGGAGGTGCGGGAGATG
TACACTCGGTAGCGGTTAAAGGTTCAAGAACAAGGTGGCAACAAATGTCAAGAA
ACTGGGGACAGAACTGGCAAAGCAACAATCTTTTAAACGGTCAAGCATTGTCCTT
TAAGGTTACTGCAAGCGATGGTCGAATTGTCGTCTCTAACAACATTGCTCCAGCT
AGTTGGTCGTTCGGACAAACCTTCACAGGCCGTCAGTTCCGTTGA

Nucleotide
>CgrEXPA-05

AGCAAACCTATCTCTCTCCTTCACGTTCTCTCACTCTCCAAAAAAGCTTTGCACTT
TCTCTAAGAGAATGTTCATGTAAATCATCTCTCTCGCTCTCTTTCTTTCATTTACAC
TCTCTTTCTTGATGCTTATTGTCTAGAGTTCTAACTTTGTTTGAATATTTTGTTCAA
TTTCAGGGGAAAGATGGGTCTTTTGGGAATCTTGGTGTTGTGTTTTGCTGCAATGG
TGTGCTCTGCTCATGGCTATGACGCTGGATGGGTCAATGCTCATGCTACTTTCTAT




GGTGGAAGTGATGCTTCTGGAACCATGGGTATGTGTGTGCTCTGTTTATATAGTTA
TGTTCTCTTAAAATGCTCCTATGAAAATTAAATTTTGAAAATTGACAATTTTGTTG
TTGTCTCTAGGTGGAGCTTGTGGGTACGGGAATCTCTACAGTCAAGGATACGGAA
CCAACACTGCAGCGTTAAGCACAGCTCTGTTCAACAACGGGCTTAGCTGCGGCGC
GTGTTTCGAGATCAAGTGCCAGAGCGACGGCGCGTGGTGTTTACCTGGTGCTATT
ATAGTCACGGCCACCAACTTCTGTCCTCCCAACAACGCTCTTCCTAATAACGCTG
GTGGTTGGTGTAACCCTCCGCTTCACCATTTTGACCTGTCACAGCCTATCTTCCAA
CGCATTGCTCATTACAAAGCTGGTGTTGTCCCTGTTTCTTACAGAAGGTAAAACAT
ACATTTGATATGTCATAAAGTCTTAATCGTTTCACCATATGTTATCTCGTTGCTCT
GTTACTTAAAGTAGTTCTCAGTTTTCGCTTGAAAGTTTCAATCTTTATTCAAATTTT
GTGACTTGTGTAGGGTTCCGTGCAAGAGAAGAGGAGGTATAAGGTTCACAATCA
ACGGCCACTCTTACTTCAACCTCGTATTGGTGACCAATGTTGGAGGTGCGGGAGA
TGTACACTCGGTAGCGGTTAAAGGTTCAAGAACAAGGTGGCAACAAATGTCAAG
AAACTGGGGACAGAACTGGCAAAGCAACAATCTTTTAAACGGTCAAGCATTGTC
CTTTAAGGTTACTGCAAGCGATGGTCGAATTGTCGTCTCTAACAACATTGCTCCA
GCTAGTTGGTCGTTCGGACAAACCTTCACAGGCCGTCAGTTCCGTTGAACTTGTCT
CGATTTGGTGCAAATCGGTTCGGTTCTTATATAGTTTTAGAGTTTGTGTAGTGGTG
AGGAAAGAGAAAGAGACAGAGACAAAGAGGGTTTAAGGCTTTTTAGGGTTTTAA
GAGGAGAGCCTTGAAAACTTCTTTATCTGACTCTTGAGGGGTAACAAATGGAGAG
AAGAGCTTATATTAAAAGGGCTCTTTTAGTCATTTTAAGGATTAGGGTTTTAGTGA
AGTTTGAGTAGTAGTAGTAGAGTGGTGTGTGTTCGTTCTTAAAGGGACCTCTATG
TTACACCAATGGGTTCCTTTGTTTTTATCACTTTTCTTTTTTGCCTTTTTTCTGTCTT
GTGGTTTAAAAAAAGCAGAAGTGGGTAGGGGCAGAGGAGGAATTTCACCTCCCG
CCTTGTGTTTTTTTTTACTTTTTACTTCTTGGGTCGTGTTTTTTGTTGTTTACGTTAA
TCAAGTTGTAATGTAAGGGTTTGGTTAAGATCCAACTTTACACCTATGGGGTTTCT
TAAAGTGTTTTGTTTACCAGACTAAGAATTTTATATTTATTGTGTGA




