
IDENTIFICATION 

Species: Solanum tuberosum 

Locus: PGSC0003DMP400041627 

Gene Model: PGSC0003DMP400041627 

Description: StEXPA-04 

Family: Alpha Expansin  

3D structure: 

 
GENOME DATABASES 

Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Stuberosum_v4_03  

KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02981  
EXTERNAL RESOURCES 

http://spuddb.uga.edu/ 
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GENE STRUCTURE 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>StEXPA-04 

MLLQLLLTLTLCSTFSLAHSHYNWSPSSSSTAAAAHPSEWRPGRATYYAPADPRDVV

GGACGYGDLERSGYGKSTAGLSTVLFEKGQICGACFEVRCVEELRWCIPGTSIIVTAT

NFCAPNYGFEPDGGGHCNPPNAHFVLPIEAFEKIAIWKASNMPVQYRSVPLFTISNRIK

CRKEGGVRFTINGAGIFLSVLISNVAGTGDIVAAKVKGSRTGWLPMGRIWGQNWHIS

ADLKNQPLAFEITSSDGVTLTSYNVAPKIWNFGQTFQGKQFES* 

CDS (coding sequence) 

>StEXPA-04 

ATGTTGCTACAATTATTACTAACACTCACACTGTGTAGTACATTCTCACTAGCTCA

CTCCCACTACAATTGGTCACCGTCTTCCTCCTCCACCGCCGCCGCCGCTCACCCAT

CGGAGTGGCGGCCAGGACGGGCCACCTACTATGCTCCTGCAGATCCGCGGGATGT

AGTAGGTGGCGCGTGTGGGTACGGTGATTTAGAGAGAAGTGGGTATGGTAAATC

GACAGCTGGATTAAGCACTGTGCTATTCGAAAAGGGTCAGATTTGCGGAGCTTGC

TTTGAAGTTCGATGTGTTGAGGAACTCCGATGGTGTATTCCGGGTACTTCAATTAT

TGTTACTGCAACGAATTTTTGTGCTCCGAATTATGGATTTGAACCTGATGGCGGTG

GACATTGTAACCCTCCGAATGCTCATTTTGTTCTGCCGATTGAAGCTTTTGAGAAA

ATTGCTATTTGGAAAGCTTCAAATATGCCTGTTCAGTATCGAAGTGTGCCTCTTTT

CACAATTTCCAACAGAATAAAGTGCAGAAAGGAAGGAGGAGTTCGATTCACGAT

CAATGGTGCTGGAATATTCTTGTCTGTTTTAATCAGTAACGTTGCAGGCACGGGT

GATATAGTGGCAGCAAAAGTTAAGGGTTCAAGAACAGGATGGCTCCCTATGGGT

AGAATCTGGGGCCAAAACTGGCACATAAGTGCGGACTTGAAGAATCAACCACTA

GCTTTCGAGATAACAAGCAGTGATGGAGTCACCTTAACATCTTACAATGTTGCTC

CGAAGATCTGGAATTTTGGACAGACTTTTCAAGGTAAGCAGTTCGAATCGTAG 

Nucleotide 

>StEXPA-04 

ATGTTGCTACAATTATTACTAACACTCACACTGTGTAGTACATTCTCACTAGCTCA

CTCCCACTACAATTGGTCACCGTCTTCCTCCTCCACCGCCGCCGCCGCTCACCCAT

CGGAGTGGCGGCCAGGACGGGCCACCTACTATGCTCCTGCAGATCCGCGGGATGT

AGTAGGTGGCGCGTGTGGGTACGGTGATTTAGAGAGAAGTGGGTATGGTAAATC

GACAGCTGGATTAAGCACTGTGCTATTCGAAAAGGGTCAGATTTGCGGAGCTTGC



TTTGAAGTTCGATGTGTTGAGGAACTCCGATGGTGTATTCCGGGTACTTCAATTAT

TGTTACTGCAACGAATTTTTGTGCTCCGAATTATGGATTTGAACCTGATGGCGGTG

GACATTGTAACCCTCCGAATGCTCATTTTGTTCTGCCGATTGAAGCTTTTGAGAAA

ATTGCTATTTGGAAAGCTTCAAATATGCCTGTTCAGTATCGAAGGTAGTATTGCTC

GTATAGTTTCTTGTCCTTTAATTTCTATTATTGGATGTTTCTTGTATTTCGATTACC

ATATTAGTTTGTTGTGGTTATTGTTCTGCTATTTTGCTATTTCTTAAGTTGATGATC

TATCGAAACAACCTCGGAAGTAAGATTTGCCTACACTCTACCTCTCAGGACGCTA

TTTTGTGGGACATTGGGTATTATTGTTGTTTTAGATGCTTTATTGGGAGAATTCAT

TACTCCCTTCGTTTCAAGAATAATTCTGGTCTGAGATAAATTTAAAAAGGAGAAA

AATGGTCATCGAGGATTCATATAGTCAATCTCAGCTTATTTGGGATCGAGGCGTA

GTTGTTGTTATAAGAAGCATTAGATGGTTCAAATGTTGGAGATTTTAGCAATTTTG

GTCAATTTCTTAGGAAATTTTTAGGATTTTGGGGTCCGTAACTATTTAAATGTCTC

TCGTAGAGGGCTCTCATGAAACTATTCACATAATTTCATTTGTGATTCTCTAATTC

AACGACGTTCATGGAGGATTAAACTATTTTCCCGTCATAATAATGTGCATCATAC

TCCCCTAAGGTTGGCGTGGTGGTTGAAGGGTTGGAATGACAACCAAGGGTATCAA

GGCTCGGATTCTAGTAGAGAGCGATCAGATGAACTCTTCCCATTTGCCTAAACCT

TGGTTCATATAGGGTGATCTATTTGTGGCAAAGCTGAACTGAATTCCAATCCTGA

ACTAATGAATCAACTATGCCTCAAATCGAAACTTGTTGTGGTCAACTATGTGAAC

CTTCTATATCGATAGTATCCAACGAAATCACCAGAGTTACAGTGTTTTACGTTGAT

TTTCATCATAGTATGTATTAAAGCTTACAGAGCAACTGCTTCCTTATTCCTCCCTG

CCCTTCACCCACCATATCTTCAAGCACAACTCCTTTAGTGTGCTTGGCATTACCTT

GCTCATATCAAAACAGATCAAGCCTCAAAATCTGTGAATTTTCCAGGCACCAACA

TTTTATAAGGGAAGTCCTTCCATTTCCCTTCTAATAAAACCATATTCACCGATCTA

ATACTGAATTTAGTATTCCTTGTTTTCACCACCTTCAGGTATCACTTGGTTGCACTT

GAACATTCACCAAGTACAATTTTGTCTCACCTTCTTCTTTAGTCTTGCAAAAGCTC

CTCTGAAATCCAGATACAATATATGGCACATCTTGAGTTCATCGAGGACATGACC

CTTCATAGGAGGGTGTAGAGGTCAAGGATTAGAATTTGTTCCCTTTCCCAGAGTT

CAGTATAATTCTTTTCTTTCTGTTATTGATAGATTTCTATCACTACGTGTTGTTTCA

ATATCTTATTATCTTCTTGTTGTTTTTATTTGTTACTATTGCGTCTTTTTCATTGTTT

GCTCAGTCGAGGGTCTTTCGAAAACAGCTTCTCTAGTCGGTGTGTTGTTGTCCCCT

TCTTGAGTCTTGCAAAAGTTCCTCTGAACTCCAGCTACAGTTTAGTTTTGTATCTT

GATTATTAGCAAGTACATGTATGATATTTATTTGAATATTCAAGTTTTTGTTAGCT

CTTCTGTTCTGAATCTACAGTTGATGGAGAATTTACAGTGTGCCTCTTTTCACAAT

TTCCAACAGAATAAAGTGCAGAAAGGAAGGAGGAGTTCGATTCACGATCAATGG

TGCTGGAATATTCTTGTCTGTTTTAATCAGTAACGTTGCAGGCACGGGTGATATAG

TGGCAGCAAAAGTTAAGGGTTCAAGAACAGGATGGCTCCCTATGGGTAGAATCT

GGGGCCAAAACTGGCACATAAGTGCGGACTTGAAGAATCAACCACTAGCTTTCG

AGATAACAAGCAGTGATGGAGTCACCTTAACATCTTACAATGTTGCTCCGAAGAT

CTGGAATTTTGGACAGACTTTTCAAGGTAAGCAGTTCGAATCGTAG 




