IDENTIFICATION

Species: Solanum tuberosum

Locus: PGSC0003DMP400007816

Gene Model: PGSC0003DMP400007816
Description: StEXPA-12

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/



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Stuberosum_v4_03
https://www.genome.jp/entry/T02981
http://spuddb.uga.edu/

GENE STRUCTURE

SIEXPA-12
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Legend:

Exon — Intron

DOMAIN ARCHITECTURE

Superfanilies PLNOOOSO

. Name Accession Description Interval E-value
] PLNO0O50 super family cl31535 expansin A; Provisiona 16-222 267e-109
SEQUENCES

Peptide

>StEXPA-12

MNKLFQTRFIDVQFAGGACGYGNLYSQGYGVNNAALSTALFNNGLSCGACFEIKCD
NQPQWCHPGSPSILITATNFCPPNYALPNDNGGWCNPPRTHFDLAMPMFLKIAEYRA
GIVPVVYRRVSCRKQGGIRFTINGFSYFNLVLVTNVAGAGDITKVMVKGTRTNWITL
SRNWGQNWQTNSVLVGQSLSFRVTASDKRKSTSWNIAPSHWQFGQTFVGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>StEXPA-12

ATGAATAAATTGTTTCAAACTAGATTCATAGACGTTCAATTTGCAGGTGGGGCAT
GTGGATATGGCAATCTTTATAGCCAAGGGTATGGAGTAAACAATGCAGCATTAAG
CACAGCATTATTCAACAATGGACTAAGTTGTGGAGCTTGTTTTGAGATCAAATGT
GACAATCAACCACAATGGTGTCATCCTGGAAGTCCTTCCATTTTGATTACTGCAA
CTAACTTTTGTCCTCCAAATTATGCATTGCCTAATGATAATGGTGGTTGGTGTAAT
CCTCCTCGTACCCATTTCGATCTCGCCATGCCTATGTTCCTCAAGATCGCTGAGTA
TCGTGCTGGTATCGTCCCTGTTGTTTATCGTAGGGTGTCATGTAGGAAGCAAGGT
GGAATAAGGTTCACTATCAATGGTTTTAGTTACTTCAACTTGGTTTTAGTCACGAA
TGTCGCTGGTGCAGGTGACATTACGAAGGTTATGGTGAAGGGTACGAGGACTAA
CTGGATAACGTTGAGTCGTAATTGGGGTCAGAACTGGCAAACCAACTCCGTGTTG
GTTGGTCAGTCGTTGTCATTCAGGGTCACAGCTAGCGATAAACGCAAATCTACCT
CGTGGAACATAGCCCCATCACATTGGCAATTTGGTCAGACATTTGTTGGAAAGAA
CTTTAGAGTCTAA

Nucleotide
>StEXPA-12

ATGAATAAATTGTTTCAAACTAGATTCATAGACGTTCAATTTGCAGGTGGGGCAT
GTGGATATGGCAATCTTTATAGCCAAGGGTATGGAGTAAACAATGCAGCATTAAG
CACAGCATTATTCAACAATGGACTAAGTTGTGGAGCTTGTTTTGAGATCAAATGT
GACAATCAACCACAATGGTGTCATCCTGGAAGTCCTTCCATTTTGATTACTGCAA
CTAACTTTTGTCCTCCAAATTATGCATTGCCTAATGATAATGGTGGTTGGTGTAAT
CCTCCTCGTACCCATTTCGATCTCGCCATGCCTATGTTCCTCAAGATCGCTGAGTA
TCGTGCTGGTATCGTCCCTGTTGTTTATCGTAGGTAAGCATTTTTTTGAACTTTGTA
TATATTATAATTGTTAATTGATAACCTGATAAAAATAAGGCTTTTTTCAAAGAATA




TAACTTATGTATATCATATGAATATTTTTGTTTAAAAGGTCTTATAGATATTCAAT
ATTCGAAATTTATTGATGGACTAATTCGGATTCATGACAGTAAAGCCATTAGTGG
TAAAAGAGCTCAATTAGCTTTTTTGAGCTTTTCTTGTTTTTTTCATTTATTTGTGTT
TTCTTGTTCTTTTTACTTTTCCTTTTTCTTGTGGGGTCATGTTGAGTTGGTTTCCTTT
ATTAGTTTTTTTGTTTGATAGTTATTTAAGTACTTCCATCGTTTTATTTTATGTGAT
ACTTTTTGAATTTCGAAATTTAAATAAGTTTATTATTGATAGTTAGTTTTTCATATT
TTTAAAAAAATTTAAATTATCAATTATTGTGACTTAATAGTATTTTTTATGTAGTT
TACAAATATATATAAATTTCATTTAAAATAATTTGAAGATTCCATGTGCAAATTAC
CGGTCAAACCTCAAAAAATAAAAGAAGTGTCCATAAATTGAGACATTATTTCATG
TCGTAGGGCATTGTTGTCACTTGTCAAAGTTGGGTGTGAACTACATTAATCATTGT
TTTTGTAAGGGTTATGGAAAATTTGAAGTGAAAAGTAAAATTGAACAGATGATTG
AAATTGAAAAATTTGAAACATTTTGCTTGTGGAAAATTGGGTAACTTGTCTCCATT
TGAATGTCAAACTCCAAACCCCTAGGTGGTGTGAAAAAGTCACAGCTACACTGCT
TTTTTCATCCTTAATTAACGGTCCATGTTTCATGCAAACATAGGATTTAAATTCTA
CAACACAATGACCATGTTCACATTAGGTACAATTTACTTTCACACTTTGAGTGTAT
AAAAGTTCTTTTACATTGTTAGCGTATAGAAGTTAAAAGTCATTTGTAATTTGTTT
ATGCAGGGTGTCATGTAGGAAGCAAGGTGGAATAAGGTTCACTATCAATGGTTTT
AGTTACTTCAACTTGGTTTTAGTCACGAATGTCGCTGGTGCAGGTGACATTACGA
AGGTTATGGTGAAGGGTACGAGGACTAACTGGATAACGTTGAGTCGTAATTGGG
GTCAGAACTGGCAAACCAACTCCGTGTTGGTTGGTCAGTCGTTGTCATTCAGGGT
CACAGCTAGCGATAAACGCAAATCTACCTCGTGGAACATAGCCCCATCACATTGG
CAATTTGGTCAGACATTTGTTGGAAAGAACTTTAGAGTCTAA






