IDENTIFICATION

Species: Manihot esculenta
Locus: Manes.01G034500

Gene Model: Manes.01G034500.1
Description: MSEXPA-01
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mesculenta_v7_1
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T05761

EXTERNAL RESOURCES
https://cassavagenome.org/
https://cassavabase.org/
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DOMAIN ARCHITECTURE
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Query seq.
Superfanilies PLNO0OS0O

. Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNO0050 super family ci31535 expansin A; Provisional 1-247 1.68e-145
SEQUENCES

Peptide

>MsEXPA-01

MALAGVFFVGLLAMVSFVNGYGGGWTNAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQ
GYGTNTAALSTALFNNGLSCGSCYEIRCVNDPKWCLPGSIVVTATNFCPPNNALPNN
AGGWCNPPQQHFDLSQPVFQHIAQYRAGIVPVAYRRVSCRRRGGIRFTINGHSYFNL
VLITNVGGAGDVHAVAIKGSRTGWQPMSRNWGQNWQSNTLLNGQSLSFKVTTSDG
RSVVSYNVAPPNWSFGQTFSGAQFR*

CDS (coding sequence)
>MsEXPA-01

ATGAAAATGGCTCTTGCTGGAGTTTTCTTTGTGGGTTTGCTGGCAATGGTCTCTTT
TGTCAATGGCTATGGCGGCGGCTGGACTAATGCTCATGCAACCTTTTACGGCGGT
GGTGATGCTTCTGGCACAATGGGTGGTGCTTGTGGCTATGGGAACCTTTACAGCC
AAGGGTATGGGACAAACACTGCAGCATTGAGCACTGCTCTGTTTAACAATGGGTT
GAGTTGTGGGTCTTGCTATGAGATTAGGTGTGTGAATGATCCCAAGTGGTGCCTA
CCTGGTTCAATTGTGGTCACAGCCACCAATTTCTGCCCACCAAACAATGCTCTGCC
CAACAATGCAGGAGGGTGGTGCAATCCTCCTCAGCAGCACTTTGATCTATCTCAG
CCTGTCTTCCAGCACATTGCTCAATATAGAGCTGGAATTGTTCCTGTGGCCTACAG
AAGGGTATCCTGTAGGAGGAGAGGAGGGATAAGATTCACAATCAATGGTCACTC
ATACTTCAACCTAGTTTTAATCACCAACGTTGGAGGTGCTGGTGATGTGCATGCT
GTAGCAATCAAAGGGTCCAGAACTGGTTGGCAACCAATGTCAAGAAACTGGGGC
CAAAACTGGCAGAGCAACACTCTTCTCAACGGACAAAGCCTCTCATTTAAGGTCA
CCACCAGCGACGGCCGTAGTGTTGTGTCCTACAATGTTGCTCCTCCTAACTGGTCA
TTTGGCCAGACCTTCTCCGGTGCCCAATTTCGCTAG

Nucleotide
>MsEXPA-01

CGTGAAGGCTTTAGTGTAATATTCCTAGAGGGAATTTTCCGTGGCTAAATAGTCC
CAAGTTTCCTTCTATAAATTCCCCCTCACCCCTACCTAGCTTTCTTCACTCAGCTGC
TTCACATTTTCTATCTTTTGGTTGCTTTTCCTCTCCAAGGATCAACTTTCATGTAAT
AATAATCTTCTAACCCTTATTTTCTCTTGAATTTTCAACACTTAAAGAAGAAAAAT
GCTAATGGAATACTTCACTTGTGCAGGAAAATGGCTCTTGCTGGAGTTTTCTTTGT
GGGTTTGCTGGCAATGGTCTCTTTTGTCAATGGCTATGGCGGCGGCTGGACTAAT



GCTCATGCAACCTTTTACGGCGGTGGTGATGCTTCTGGCACAATGGGTATGCACA
TTATAATCCAAGATGATATTTTTACCAAAATTTACAACTTTTTAGACATACCCATT
TGACCAATTTTGTTGTTTTTGTTAAAATAATGAAAAATTGCAGGTGGTGCTTGTGG
CTATGGGAACCTTTACAGCCAAGGGTATGGGACAAACACTGCAGCATTGAGCACT
GCTCTGTTTAACAATGGGTTGAGTTGTGGGTCTTGCTATGAGATTAGGTGTGTGA
ATGATCCCAAGTGGTGCCTACCTGGTTCAATTGTGGTCACAGCCACCAATTTCTGC
CCACCAAACAATGCTCTGCCCAACAATGCAGGAGGGTGGTGCAATCCTCCTCAGC
AGCACTTTGATCTATCTCAGCCTGTCTTCCAGCACATTGCTCAATATAGAGCTGGA
ATTGTTCCTGTGGCCTACAGAAGGTATCTGTTTTCTTCTATCTTTTGAGCTGGAAT
TTTATAAATATTTTAATATATATTTTAAAAAAAGTTTTTATTTATTTTATTTTTTAT
GTTAATTGCGCGGAGAATGAATTTAATTTTGGTGGGTGGGTTTTTGTAGGGTATCC
TGTAGGAGGAGAGGAGGGATAAGATTCACAATCAATGGTCACTCATACTTCAAC
CTAGTTTTAATCACCAACGTTGGAGGTGCTGGTGATGTGCATGCTGTAGCAATCA
AAGGGTCCAGAACTGGTTGGCAACCAATGTCAAGAAACTGGGGCCAAAACTGGC
AGAGCAACACTCTTCTCAACGGACAAAGCCTCTCATTTAAGGTCACCACCAGCGA
CGGCCGTAGTGTTGTGTCCTACAATGTTGCTCCTCCTAACTGGTCATTTGGCCAGA
CCTTCTCCGGTGCCCAATTTCGCTAGGGGCTTTAATTTCAATTATAATATACTTGG
GGGTCTCAAAAGTAATTAGTGTAACTTTAGGGTATAAAATATAATTATATAATTT
TATAATACTGTCTTGGGTCAAAATGGGTATTAGGGCTCTATTTTAAGTTGCCCTTA
ACTCATTTTGAGGTGACTTTTGGAGGGGTGGTGTCCTAAACTTGGAGGGACCTTT
CTTAGTGTTGGGGTCTTCTTATTTTTAATTCTGCTGTAAAAAGGCAGGAGATGGCT
GAGGTGGACTCTTACCACCCGCCACTAGCATTTTTATTTTTATTTTTATTTTTATTT
TTTTCACTATTAGAAGTTTTATTTTTTGGGCATTAATGTAAGATTATTGTAATTTGT
AATCAACTTTGGGTTGAATCATGCCCTGAGTTGCTATTTCTAAAGTGTAAAATTTC
CAATTTCTGCTGGTAATGAAAGTGAAAAAA






