IDENTIFICATION

Species: Solanum tuberosum

Locus: PGSC0003DMP400046206

Gene Model: PGSC0003DMP400046206
Description: StEXLB-01

Family: Expansin Like Beta

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Stuberosum_v4 03
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02981
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List of domain hits d

PLN03023 5:‘0:"'::"‘1\‘; cl '-‘J"IE“““ Expansin-like B1; Provisional Deseription I"::Zr;;l E;v;;:jﬂz
SEQUENCES

Peptide

>StEXLB-01

MQLRQTIIRPLFRGSCRSGACGYGDYGKDVNSGDVCTASKRLYKNGAACGTCYQVR
CKDKDLCSDEGTKVVVTDNGEGHGTDFILSSRGYAKMAKQPNMAQHLFAKGVVEV
EYRRVSCKYGGGNLMVKVQEHSKHPNYLAILVMNQGGATDILSVEVFQEETKEWIS

MRRAY GAIFDLSNPPSGELKVRFLTSAGAETKWVESDKAVIPAEWKAGITIETDIQLS*

CDS (coding sequence)
>StEXLB-01

ATGCAACTCAGACAGACGATAATTCGTCCTTTGTTTAGAGGTTCATGCAGAAGTG
GAGCATGTGGCTACGGAGACTATGGCAAAGATGTGAATAGTGGCGATGTTTGCA
CAGCCTCCAAGCGCCTTTACAAAAATGGAGCTGCCTGTGGAACTTGCTACCAGGT
AAGGTGCAAGGACAAGGATTTGTGCAGTGATGAGGGCACAAAAGTAGTTGTGAC
TGATAATGGAGAAGGGCATGGAACAGACTTCATTCTAAGCTCCCGTGGCTATGCT
AAAATGGCAAAGCAGCCTAATATGGCTCAGCACTTGTTTGCTAAAGGAGTGGTTG
AAGTAGAATATCGTAGAGTTTCTTGCAAATATGGTGGAGGAAATCTCATGGTTAA
AGTCCAAGAACATAGCAAGCACCCTAACTACCTTGCTATTCTTGTTATGAACCAA
GGTGGTGCCACTGACATTCTCTCTGTCGAAGTCTTCCAGGAGGAAACAAAAGAAT
GGATATCAATGAGGAGAGCTTATGGAGCTATATTCGACCTATCGAACCCACCAAG
TGGTGAACTTAAAGTGAGGTTCCTCACAAGTGCTGGTGCTGAAACCAAATGGGTG
GAGTCTGATAAGGCTGTAATCCCTGCTGAATGGAAAGCTGGGATCACTATTGAGA
CAGATATTCAGCTCTCTTAA

Nucleotide
>StEXLB-01

ATGCAACTCAGACAGACGATAATTCGTCCTTTGTTTAGAGGTTCATGCAGAAGTA
AGTTAATTTCTTTTTATGGTTCTCTAGATTACAACATGTTTAATTATAAGAGGTGA
CCAAATATATCTATACACATAATTGAAATCGAGGTTTTTATTGTTGAATATTCATG
AGTACAAATAATACAATTGTGTTATTTCTTAGATTCTTCTCTCTTTGGATTTTTTTC
GTAATTTGAGAGCTATTAGTAGCATGTTATCGAATGTAAGATGATTTGGACCTCC
TTATATTTGATCATTAGGAATGTCAGACAATGACTTTTCTTTATATCTCTTGATGA
AAAATCTGGAAGGAATAAACATCATATATTTTGGTTCTTTCCAGGTTTAATTATTA
GGATGTTCAATGAATGATTAGTGTAATTGTGTGTCATCAAGTTAATTTTGTTACTA




ACTTTTCTTTCGTTTACATCTGGTTTCCACTATCCATAGTGGAAGTAGAAATGTGG
CAGAAAACGTCGATATTACTATTTAGCGCACACCTATAAATTCATAGAAATTCTT
CGTACAATATCACATTCACTACTTTTCTCATTGTAATATATATAATTCTATAACAC
AAAAAAAATGGTTTTTCTCAAAAACACTTTTCTTTTCATTGTTTTGCTCTTGCCTTC
ACTATGCTACAGCAATAATTATGTTTCAAGAGTTTCCTATTACAGCACCCCAGAT
GGCATGGGGACACCAAGTATGCTCTTTTTCACACCTTCCAAAATGTCAAATTTTAT
TTAAATTTATGTGTTTTTTTTTTAATTTTCTCCCGTGTCTGAAGCCTACATTAGATC
CCGGCTAAAGTTGGATTGCACACTACAAAGCCAATTTGGAAGTGACGCTTCCAAT
AAGATTTTCTTCATACTCAGGACTCAAACTCGAAATTCCTGATTAAAAGTCATTTA
AATTTATGTGTCATGATCTCCTAATTTTGTTACATATATAGTTCCCTGCTTTTAACT
AAAAAGAATTAGATTACGTTGATCTCAAATTACATATATTAAGTTTTCATGTGACT
TCTCACTCCTCCAAGCCAAAACTTTATTTCTAAATATTATCAACTTGATTAATATC
ATGACTACTTTCGAAACGACTCGTGTAACGTAAAATAAAATAAAAGTGTAGCTAA
ATTCATGAATATATACTTTTTTTTTTGTATACAATGGGTGTGCCAAGCCTGGGGCT
GTACTAGTGCAATGCCTAAGCAACGCGCAAAGGCCGGATAGCAAGCTACCCTAA
CGGACATTCTCCTTAAAAAAATGAGTTAATATAGTGCGTTCTGATAGTTTACATAT
CAAATATTAAACTGATAAGAATATATGACATGTGTAATATCTAATTTTAACATTT
AACTGCTTATAATTTAAATCAGGTGGAGCATGTGGCTACGGAGACTATGGCAAAG
ATGTGAATAGTGGCGATGTTTGCACAGCCTCCAAGCGCCTTTACAAAAATGGAGC
TGCCTGTGGAACTTGCTACCAGGTATTCTAGATCCTTGTTTCCTTCATAATTTGCA
CCCAAAGAAAAAGTCATATGTCATCAAGTCAAATGCACTTGAATTTAACTTATAT
ATATATATATTATAGAAGTGTAATTAATTTGTTTACACTAAATATATATTTGTAGG
GTATGTGAACAAAGTTTCATATTGATAGCTGAAAAAATTGAAAAACTACATATAA
CTGTAGGATCTTTTAATGGTGTGGACCTTTTGAGGAAAACTGTGCAGACTTGACC
CAAAATGGATAATATCACACCATGTTAAGACTTAAGAGTATCTTTTTTATTTAACC
CAACATAACTTTTATAAAACTCAAAATAAAACAAATTATCTGATAGTGTAAAAAC
TCATTACACCTTTAATGAAAATTAGTTAAAGTAGTCAAAATACTGATTAACAAAA
GTAAAATTTACAGGTAAGGTGCAAGGACAAGGATTTGTGCAGTGATGAGGGCAC
AAAAGTAGTTGTGACTGATAATGGAGAAGGGCATGGAACAGACTTCATTCTAAG
CTCCCGTGGCTATGCTAAAATGGCAAAGCAGCCTAATATGGCTCAGCACTTGTTT
GCTAAAGGAGTGGTTGAAGTAGAATATCGTAGAGTTTCTTGCAAATATGGTGGAG
GAAATCTCATGGTTAAAGTCCAAGAACATAGCAAGCACCCTAACTACCTTGCTAT
TCTTGTTATGAACCAAGGTGGTGCCACTGACATTCTCTCTGTCGAAGTCTTCCAGG
TTCGTCTAAAAATACCCGAAGAAGTTAAATGAATTCAACATCTACTGTAAACTAA
AAATCCTGACGTCGCCTACTTTAAATATTTTGTGATGTTGGAAGCCTATCTTGGCA
AACATGATTTACCACTATATGTTGATGCAGGAGGAAACAAAAGAATGGATATCA
ATGAGGAGAGCTTATGGAGCTATATTCGACCTATCGAACCCACCAAGTGGTGAAC
TTAAAGTGAGGTTCCTCACAAGTGCTGGTGCTGAAACCAAATGGGTGGAGTCTGA
TAAGGCTGTAATCCCTGCTGAATGGAAAGCTGGGATCACTATTGAGACAGATATT
CAGCTCTCTTAA






