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Species: Solanum tuberosum

Locus: PGSC0003DMP400041627

Gene Model: PGSC0003DMP400041627
Description: StEXPA-04

Family: Alpha Expansin

3D structure:
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Query seq.

Superfanilies PLNO0OOSO

+ Name Accession Desecription Interval E-value
[+] PLN0O0O50 super family cl31535 expansin A; Provisional 40-272 7.60e-83
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





