IDENTIFICATION

Species: Salix purpurea

Locus: Sapur.010G128800

Gene Model: Sapur.010G128800.1.p
Description: SprEXPA-14

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Spurpurea v5 1
KEGG:-

EXTERNAL RESOURCES



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Spurpurea_v5_1

GENE STRUCTURE

SprEXPA-14
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Legend:

CDS s upstreamy downstream — Iniron

DOMAIN ARCHITECTURE

Superfanilies PLNO00OS0

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNO0O50 super family 31535 expansin A; Provisional 1-248 1.65e-142
SEQUENCES

Peptide

>SpPrEXPA-14

MALTGIFLVGLLAMVSSVNGYGGGGWINAHATFY GGGDASGTMGGACGYGNLYSQ
GYGTNTAALSTALFNNGLSCGSCYEIRCVSDPKWCLPGSIVITATNFCPPNNALPNNA
GGWCNPPQHHFDLSQPVFQHIAQFRAGIVPVSYRRVPCRRRGGIRFTINGHSYFNLVLI
TNVGGAGDVHSVSVKGSRTGWQPMSRNWGQNWQSNNYLNGQSLSFKVTTSDGRT
LVSYNVAPSSWSFGQTFSGAQFR*

CDS (coding sequence)
>SprEXPA-14

ATGGCTCTAACTGGAATCTTCTTGGTGGGTCTCCTTGCAATGGTTTCATCTGTTAA
TGGTTATGGTGGTGGAGGCTGGATTAATGCTCATGCAACATTCTACGGAGGTGGT
GATGCTTCTGGGACAATGGGTGGGGCTTGCGGTTATGGGAACTTGTACAGCCAGG
GGTATGGTACTAACACTGCAGCTTTGAGCACAGCTCTGTTCAACAACGGGCTAAG
CTGTGGATCTTGCTACGAGATTAGGTGCGTGAGTGACCCCAAATGGTGTCTGCCT
GGCTCCATTGTTATCACCGCCACCAACTTCTGCCCTCCGAACAATGCCCTGCCTAA
CAATGCAGGGGGCTGGTGCAATCCTCCTCAGCACCATTTCGATCTCTCCCAGCCT
GTCTTCCAACACATTGCCCAATTCAGAGCTGGAATTGTGCCCGTGTCTTACAGGA
GGGTACCCTGCAGGAGGAGAGGAGGCATAAGGTTCACAATCAACGGTCACTCTT
ACTTCAATCTAGTCCTGATTACTAACGTTGGTGGCGCTGGTGATGTGCATTCTGTG
TCCGTCAAGGGGTCAAGAACTGGTTGGCAACCAATGTCCAGGAACTGGGGTCAA
AATTGGCAGAGCAACAATTATCTCAACGGACAAAGCCTTTCATTTAAGGTCACCA
CCAGTGATGGCCGTACCCTTGTCTCCTACAACGTGGCTCCTTCTAGCTGGTCTTTC
GGGCAGACCTTCTCCGGTGCCCAGTTTCGTTAG

Nucleotide
>SprEXPA-14

CAAAGCTAACATGTGCTCTTGTTTTTCAAAACTGCAACTTTTTTATGCCGTAGCGG
TTTATGGTGCCCCAGCTGCTCTCTTCAAGGATGTGTTTATGTGACTAAGTGACGGT
GGTGGCCAAAATAGCAACTCCCCCTGCTAAATTTCTATAAATACTACCTCATCCC
CTCCCAACTTTCTCCACTCACCTGCTTCTCATTGCTCTTTTCGTGCTCTCTCCTTTTC
TCTCCTCTCAAGTTTCAATCTTCGTGTAATAATTCTGTCTATCTTCTCTCACATTTG
CTCTGTTATGTATTGTTTCTTTTGTTACCACACACAAAAAAAGTGAGCTTCGTGGG



TTTTCAAAAAAAACTAAAATAGATCATCTCTTTGTGCAGGAAGATGGCTCTAACT
GGAATCTTCTTGGTGGGTCTCCTTGCAATGGTTTCATCTGTTAATGGTTATGGTGG
TGGAGGCTGGATTAATGCTCATGCAACATTCTACGGAGGTGGTGATGCTTCTGGG
ACAATGGGTATGGCTGTTCTTCGGGAAAGAAGAACTTTTTAAAGAAATTAATCTC
TTTTAGGGGCACCCGTTTGACTAATTTGCATAAAAACATGTAATTTCAGGTGGGG
CTTGCGGTTATGGGAACTTGTACAGCCAGGGGTATGGTACTAACACTGCAGCTTT
GAGCACAGCTCTGTTCAACAACGGGCTAAGCTGTGGATCTTGCTACGAGATTAGG
TGCGTGAGTGACCCCAAATGGTGTCTGCCTGGCTCCATTGTTATCACCGCCACCA
ACTTCTGCCCTCCGAACAATGCCCTGCCTAACAATGCAGGGGGCTGGTGCAATCC
TCCTCAGCACCATTTCGATCTCTCCCAGCCTGTCTTCCAACACATTGCCCAATTCA
GAGCTGGAATTGTGCCCGTGTCTTACAGGAGGTACGCCTCTGTCTACTTGAGCGC
CCCATATAGGCCTTTTGAAGTAGAATTTTGGCTGCCATACTGTTTATAATGAATTT
AGTCTCACTTTACCCTGGATTAAGCTGCTGGCGAGGTTTATCTAGGTCCTTAACCA
GTTTCCATGTACTTTTTAACTCTATATTGTTCTTCTCGGTTCTACCCACTAGTTTCC
CCGTATAAACAGCACTGCAAACACCAAAACGGTGTCGACTACTACCTTGAAAAGT
TTAGTTTTCCCGCAGTCAACCTTTCCCTCTCAAAAAGAAAAACTTGGCATTCTTGT
TCTAGTTTTTTCATAACGGAGGTGAACATGCCGAATGATGAAATGTTTTTAACAA

[TTTTTTTTTTAAAGGTTTATCATTTATGTTTCTGTGGTCCCCGCTCTATGCTTTTCC
CACGAGCTGTTCAAAATAAAATAAAAAGACCAGTTTCCTCTTGCAAGTCTCCCCA
TCCCTGCTAGTTATTTTTTATTGTCCCTTCACCTGTAATTTTCCCTTGGCCGGACAT
GACAGATTGTCCTTTTGCCCTTGTCATGGCTGAACCCTCTTTTCTGGCTTCGGTAT
CTGTGTTCGTAAACTGTTTTGGTGGTTGTTGTTTGTAGGGTACCCTGCAGGAGGAG
AGGAGGCATAAGGTTCACAATCAACGGTCACTCTTACTTCAATCTAGTCCTGATT
ACTAACGTTGGTGGCGCTGGTGATGTGCATTCTGTGTCCGTCAAGGGGTCAAGAA
CTGGTTGGCAACCAATGTCCAGGAACTGGGGTCAAAATTGGCAGAGCAACAATT
ATCTCAACGGACAAAGCCTTTCATTTAAGGTCACCACCAGTGATGGCCGTACCCT
TGTCTCCTACAACGTGGCTCCTTCTAGCTGGTCTTTCGGGCAGACCTTCTCCGGTG
CCCAGTTTCGTTAGGGACCGTGCTTCTCCTGGTGGCTCCGACTGTCCTCTCACCGA
ACTAATAAAGTTGCAGCATGTTAGGTCTTGTAATCTTAAGCTAGTTTACAAAAGT
AGTGTTAGTATGGTTTTAGTATATACTAATATATACTCCTCGCATCTCAATTGGAG
GTCAGGTCAGAGTTAGGCCTCCTGGGTCAAAATGAGAAGGGCTTATTTTAAATAG
CTCACCACTCATTTTGAGCTTAATTGAGATGCTCAGCTACTTATTCAGGGGAATTT
TTCTCTGTCTTCTGGTTTTGCCATCTTTCTTCTGTGGTGAAAAAAAGGGGCAGAGG
ATCTTGGCAGAGGTGGTCTTTGACCACCCGCCGCTTGTATTTTTTTCTCTCCTTCCA
TGGCCTTGATTGGTCTTGGTCGTCCTTTTGTTTTCTCTCTATATATTTATATATTTA
TATGTAATATTGTAAGGTCAGTGTGATCAGCTTTTGCTGAATTATGTCCTTGGTTT
TTAAGTCCGAGTTGTTCGAGACCAGGTGTAAACTTCCAATTGCTACTACCAGTAA
TGATGAAAGTTGTAGTAGAGTGCTATTAATCTACTTATCTTTCGCTGTTTCCCACT
TTCTCTTCTGTTATTGTTACACAAAAATGAAACGAAATAAATATCATTCTTCATCC
G




