IDENTIFICATION

Species: Lactuca sativa

Locus: Lsat 1 v5 gn_9 37760

Gene Model: Lsat_ 1 v5 gn 9 37760.1
Description: LSEXPA-32

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/L sativa_V8
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T05352

EXTERNAL RESOURCES
https://lgr.genomecenter.ucdavis.edu/
https://www.lettucegdb.com/
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Query seq,
Superfanilies

+ Name Accession Description Interval E.value
[+] PLN00193 super family 33423 expansin-A_ Provisional 14-236 1.15e-125
SEQUENCES

Peptide

> sEXPA-32

MLLSLHTIHANKGGWQKAHATFYGGEDASGTMGGACGYGNLYSDGYGTNTAALST
TLFNNGQSCGSCYQLRCIDDPKWCLHGIHTITATNYCPPNYALANDNGGWCNPPLRH
FDLSQPAFLKIAQYRAGIVPVAYRRVPCVKRGGMRFTINGHSYFNLVLITNVGGAGDI
HGVSIKGSKTGWQRMTRNWGQNWQSNSYLDGQRLSFRVTAGDGRTVTSYNVVPAG
WQFGQTFQGGQYENF*

CDS (coding sequence)
>LsEXPA-32

ATGCTCTTGTCTCTCCACACCATCCATGCCAATAAAGGGGGTTGGCAAAAGGCTC
ATGCAACTTTCTACGGTGGTGAGGATGCTTCTGGTACCATGGGTGGTGCATGCGG
GTACGGCAATCTTTACAGCGACGGCTACGGCACAAATACGGCGGCGTTGAGCAC
CACCCTCTTCAACAACGGCCAGAGCTGCGGTTCCTGCTACCAACTGCGGTGTATC
GACGACCCAAAATGGTGTCTTCATGGAATCATCACCATCACCGCCACCAACTATT
GCCCACCAAATTACGCCCTTGCTAATGACAACGGCGGGTGGTGCAACCCACCGCT
CCGCCACTTCGATCTGTCACAGCCTGCTTTCTTAAAGATCGCACAGTATCGCGCCG
GAATAGTCCCTGTTGCGTACAGAAGGGTACCATGTGTAAAGAGAGGAGGGATGA
GGTTCACCATTAATGGTCACTCTTACTTTAACTTGGTTTTGATAACCAACGTCGGA
GGTGCAGGAGATATTCATGGGGTTTCAATCAAAGGGTCGAAAACAGGGTGGCAA
AGGATGACCAGAAACTGGGGTCAAAATTGGCAAAGCAACTCGTATCTTGATGGT
CAACGCCTCTCTTTTAGGGTAACGGCAGGTGACGGAAGAACAGTCACCAGCTATA
ACGTGGTGCCTGCTGGTTGGCAGTTTGGGCAGACGTTTCAAGGTGGCCAATATGA
AAATTTTTGA

Nucleotide
> SEXPA-32

ATGCTCTTGTCTCTCCACACCATCCATGCCAATAAAGGGGGTTGGCAAAAGGCTC
ATGCAACTTTCTACGGTGGTGAGGATGCTTCTGGTACCATGGGTACGTTTTCCTGT
ATCTGCATTTACATTGTACATATGATTTTGTGTTTATTAGAACCCTAAGGGCTTTT
TTAATCGACTTTTAATTGACAAATTAATGCTTACATACCCTTTGAATAATCAAGAT
CATGAAGGACAAACTCATTGAGGTCATTGGAGACAAATTAAGATGGGCACTTGTT
ATTTGATGTGTAAATTATGCTTCATGCCACATTTTTGTTTATAATTAATATATAAT




CTATGGTCCAGAGTTTCATTTTGTATTATATCGATTTATATTTTTCATTGATTACAA
TTATAACGTCTAAGATACACTTAAAATTACACAATTGTTGTGAAAGTACGAATTA
TAGATTAAAGATTGCATCAAAGTATATGATCTTTCAATATGAATTTAGGATCTTCC
CTAATTTGATTGGCTTTGAAACACTTAATGGTAATGGTAAGTTCAGTTGAATGATT
TTTTTTCGTCTTACCTACTAGAAAAAACTTATTTTATTAATTTAAACTTTAAACCAT
TTTATACGTACATTTTATTTCTCCATTTGTGGGGACCTTATTTCTACTCATGTTACT
ATATGAAATATGGATATATAATCCATATTTATTGTGAGACACGGTTGTATTGTTGC
ATGGGTGGCAACCAACCTCCTAGGGTTTAGCAATTAGCTGGCTTAGTGGACTCAT
GACTCACTTTTCTGTGACCAAATTTAATACGCAGGTGGTGCATGCGGGTACGGCA
ATCTTTACAGCGACGGCTACGGCACAAATACGGCGGCGTTGAGCACCACCCTCTT
CAACAACGGCCAGAGCTGCGGTTCCTGCTACCAACTGCGGTGTATCGACGACCCA
AAATGGTGTCTTCATGGAATCATCACCATCACCGCCACCAACTATTGCCCACCAA
ATTACGCCCTTGCTAATGACAACGGCGGGTGGTGCAACCCACCGCTCCGCCACTT
CGATCTGTCACAGCCTGCTTTCTTAAAGATCGCACAGTATCGCGCCGGAATAGTC
CCTGTTGCGTACAGAAGGTACAATAACACACCAGTAACTGTGCATAACGTAAAAT
AATCGAGTCTTTTTTTATATATTTTTATAATTTGATAAGCGTATTTCAGGGTACCA
TGTGTAAAGAGAGGAGGGATGAGGTTCACCATTAATGGTCACTCTTACTTTAACT
TGGTTTTGATAACCAACGTCGGAGGTGCAGGAGATATTCATGGGGTTTCAATCAA
AGGGTCGAAAACAGGGTGGCAAAGGATGACCAGAAACTGGGGTCAAAATTGGCA
AAGCAACTCGTATCTTGATGGTCAACGCCTCTCTTTTAGGGTAACGGCAGGTGAC
GGAAGAACAGTCACCAGCTATAACGTGGTGCCTGCTGGTTGGCAGTTTGGGCAGA
CGTTTCAAGGTGGCCAATATGAAAATTTTTGAACCAACAAAACTATAATTGAAAT
CCCATTAAGATTAAAATAAAAGAGGGGATTTATGTGTTACTAGTGATGTTGAAAA
AAAGCATTGAATCTTGTTTGTATTATATATAATTGTATACTAAAAGTTGTTAAAAT
AATTGAAAGTGGGAGAATATATGTTTCAAGTGTTGTTA





