
IDENTIFICATION 

Species: Salix purpurea 

Locus: Sapur.001G000800 

Gene Model: Sapur.001G000800.2.p 

Description: SprEXPA-02 

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 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>SprEXPA-02 

MECLGYTIMILLTVSKIVKGSGTGWTSAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQGY

GTNTAALSTALFNKGLSCGACYEIKCVNDNKWCLQGSIIVTATNFCPPNNALPNNGG

GWCNPPQQHFDLSQPVFQKIAQYRAGIVPVQYRRVACRKSGGIRFTINGHSYFNLVLI

TNVGGAGDVVAVSIKGTGSKWQAMSRNWGQNWQSNTYLNKQALSFKVTTSDGRT

VVSNNVAPSNWAFGQTYTGGQF* 

CDS (coding sequence) 

>SprEXPA-02 

ATGGAATGCCTTGGATACACCATAATGATTCTTCTTACAGTCTCAAAGATTGTCA

AGGGTTCTGGCACTGGGTGGACCAGTGCCCATGCGACATTCTATGGAGGAGGTGA

TGCATCTGGAACAATGGGTGGCGCTTGTGGATACGGGAATCTCTATAGCCAGGGG

TATGGGACAAACACAGCAGCACTGAGCACTGCTCTTTTCAACAAAGGCCTGAGCT

GTGGAGCCTGCTACGAGATTAAGTGTGTAAATGACAATAAATGGTGCTTACAGGG

GTCCATTATTGTCACAGCCACTAATTTCTGCCCACCAAACAATGCTCTTCCTAATA

ATGGCGGAGGGTGGTGTAACCCTCCCCAGCAACACTTTGATCTTTCTCAGCCAGT

TTTCCAAAAGATTGCCCAGTATAGAGCTGGAATAGTGCCTGTCCAGTATAGAAGG

GTTGCTTGCAGAAAGAGTGGTGGCATCAGATTCACGATCAATGGGCACTCCTACT

TCAATCTGGTGCTGATAACAAATGTGGGAGGAGCTGGTGATGTGGTCGCGGTTTC

CATTAAAGGGACTGGAAGCAAGTGGCAGGCAATGTCCAGGAACTGGGGCCAGAA

CTGGCAGAGCAACACCTATCTGAATAAACAAGCCCTCTCTTTCAAGGTCACAACC

AGCGATGGACGGACGGTGGTTTCCAACAACGTGGCTCCTTCCAACTGGGCTTTTG

GCCAAACCTACACGGGAGGGCAGTTCTAG 

Nucleotide 

>SprEXPA-02 

TTTTTTTATTCTTAATTAACTTGCCCATATACTGATATAATATTATAACAATCCACT

TCCTTGAGTTGCATTCTTGTCTATATAAACAACTCCATTGCTTCGCTTCCTCCCATC

ACGTCCTCTATAGTTTCCCACTTGTGCTAGCTGCTGCCCGCTGCTATTCCAATCTT

GATGAAGCCATTGTGAGGCCAAACTCTGATCGTTCATGTCCCGCTATTTGTCTCTT

AAGTTCTCTTGTTTGCTGTCAACTCAAAATGTTTTCTTGATTTCTAACTAATCATCA

CTTTCGCTGTGCTTTGTGCCAGGAAAATGGAATGCCTTGGATACACCATAATGAT



TCTTCTTACAGTCTCAAAGATTGTCAAGGGTTCTGGCACTGGGTGGACCAGTGCC

CATGCGACATTCTATGGAGGAGGTGATGCATCTGGAACAATGGGTAAGAAATTA

AGGAAAAACAATAAATTCATTTTAAATTTTTTGCTTGCGCTTAAATCTGCTCCACG

CTATTAAACTTTTTTCATCGTATATAATTGGTTGCTTCTGCAGGTGGCGCTTGTGG

ATACGGGAATCTCTATAGCCAGGGGTATGGGACAAACACAGCAGCACTGAGCAC

TGCTCTTTTCAACAAAGGCCTGAGCTGTGGAGCCTGCTACGAGATTAAGTGTGTA

AATGACAATAAATGGTGCTTACAGGGGTCCATTATTGTCACAGCCACTAATTTCT

GCCCACCAAACAATGCTCTTCCTAATAATGGCGGAGGGTGGTGTAACCCTCCCCA

GCAACACTTTGATCTTTCTCAGCCAGTTTTCCAAAAGATTGCCCAGTATAGAGCTG

GAATAGTGCCTGTCCAGTATAGAAGGTCCACATGCACCCTATTCTTCTCAACAAA

TAGTATTCACATTATCTGTTCCCATGCTTTTAACCTGGCTGTACAGGCTATAATTA

ACATCAGTTGCTGTCTTGGCTATCTATATGCAGGGTTGCTTGCAGAAAGAGTGGT

GGCATCAGATTCACGATCAATGGGCACTCCTACTTCAATCTGGTGCTGATAACAA

ATGTGGGAGGAGCTGGTGATGTGGTCGCGGTTTCCATTAAAGGGACTGGAAGCA

AGTGGCAGGCAATGTCCAGGAACTGGGGCCAGAACTGGCAGAGCAACACCTATC

TGAATAAACAAGCCCTCTCTTTCAAGGTCACAACCAGCGATGGACGGACGGTGGT

TTCCAACAACGTGGCTCCTTCCAACTGGGCTTTTGGCCAAACCTACACGGGAGGG

CAGTTCTAGCTAGCCTCCCCATCCCACACCTTAATCTAGTAAGAGCTAACCAAAA

TCACAATTTCAAGTACTCAAATTAAACCCCTATATAGCTTTTACCTTCAACTAAAC

TTCCTTTCAAGTACCTTTTGCCTGTCCTGCCAGTTACTATATAGTGTGTCCTTTGTT

TAGTATTACTAGTAAATATGGTGTTATAAACTGGACATGCATGGCGGGTTTCTTTT

GAAAATGCTCCCATGCATACATATCAGTTTTTGCCTGGCTTTAATTTACCTCACCG

GCCGGAGGAAGAATCAACCCGGGTCTCTCCTCGGTCTGCAGAGTGCATGGATCTA

CTAGCCAGTATTAATAATTAGATAACCTCTAGCATGGGAAGTGTAAGGTGTACGT

GTTCTGTTTGTTTCTTCGTTTGTTGAAAGCTCGGCTGAGGTGAACAAAAGATTCAC

CCGCCCAAAGACAGAATCCTTTTGCAACTGGGATACATGTGTCTGGTTTCAGAAT

TGTAACGGAGTTAATTAACCACTAAAAAGAGAGGAAATGAAGAGATGTCCAAGG

GCGATCTTTTTTCTGCTCAGGCATTGAGTGAGTTGTAACCAGCTGGAGCTGTACGC

TAGCTGTTAATGCATGCACGGCTTCCTATATATTAATTAATTATAAAAGAAAATA

AGAGTTGGAGTGTGGTTCGTCTATTTCAA 


