IDENTIFICATION

Species: Lactuca sativa

Locus: Lsat 1 v5 gn_4 178600

Gene Model: Lsat_ 1 v5 gn_4 178600.2
Description: LSEXPA-16

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/L sativa_V8
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T05352

EXTERNAL RESOURCES
https://lgr.genomecenter.ucdavis.edu/
https://www.lettucegdb.com/
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Query seq.
Superfanilies PLNOOOS0

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNDGO50 super family ci31535 expansin A; Provisional 1-238 528e-124
SEQUENCES

Peptide

> sSEXPA-16

MGQILISIMGFLTFALSVNGYYVTPWSNAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQG
YGTNTAALSTPLFNNGLSCGSCYELRCVNDPQWCLPGTIVVTATNFCPPGGWCDNIH
FDLSEPVFLHIAQYRAGVVPVAYRRVPCRRSGGIRFTVNGHSYFNLVLITNVGDAGD
VRSVFIKGSRTGWQPMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFKVTTGDGRSVVSYNVAPPN
WSFGQTFTGNQFR*

CDS (coding sequence)
>LsEXPA-16

ATGGGTCAGATTTTGATCTCCATTATGGGGTTTCTCACATTCGCATTATCGGTTAA
TGGTTACTATGTAACTCCATGGAGCAATGCCCATGCGACCTTCTATGGTGGTGGT
GATGCCTCTGGGACAATGGGTGGGGCTTGTGGGTATGGAAATTTATACAGCCAAG
GGTATGGTACAAACACTGCTGCACTAAGTACACCCTTGTTTAACAATGGATTGAG
TTGTGGATCATGTTATGAGCTTAGGTGTGTTAATGATCCACAATGGTGCCTTCCGG
GCACCATTGTGGTCACTGCCACCAATTTCTGCCCACCAGGCGGATGGTGTGATAA
TATTCATTTTGATCTGTCTGAACCGGTTTTTCTTCACATTGCTCAATACCGAGCCG
GAGTTGTGCCCGTTGCTTACCGAAGGGTACCCTGCAGGAGAAGTGGGGGGATTA
GGTTCACAGTAAATGGGCACTCCTACTTCAACTTGGTCCTAATCACAAATGTAGG
TGATGCAGGAGATGTGAGATCTGTATTTATTAAAGGGTCAAGAACAGGGTGGCA
ACCAATGTCAAGAAATTGGGGGCAAAATTGGCAAAGCAATAGTTACCTCAATGG
ACAATCCCTATCTTTTAAGGTCACCACAGGTGATGGTAGAAGTGTAGTGTCCTAC
AACGTGGCACCACCCAATTGGTCTTTTGGACAGACATTTACCGGGAATCAGTTTC
GTTAA

Nucleotide
> sSEXPA-16

GTTTGTTCATGATTGCTCTTCTTACTTGCTTGTAAATCCTTATATTCCTTTTTCTTTT
CAATTTCTGGAATCCTAACAAGCATATAAGTCATGAACAATTGATTTTCTGGTTAT
CTTTTTCAGGAAATTATACAAAAATGGGTCAGATTTTGATCTCCATTATGGGGTTT
CTCACATTCGCATTATCGGTTAATGGTTACTATGTAACTCCATGGAGCAATGCCCA
TGCGACCTTCTATGGTGGTGGTGATGCCTCTGGGACAATGGGTATGTACATGTTTT
CATGCACTAACACAATGTTTGAATTAGGGTTAATTTGTCTTTTTACAATGTGTATT




ATGTTTAAGAAATCTAGAGAAATTTAAAGATTTTAAAATAAAAGGACAAAACTTA
GAATTTTCTTGTTCTTTTGAAGATTTTTACTAAAAGAGAAGCAATATTAACCACAA
CACATTAAAAAGGAGCCAAGGAGGCTAAATTTAGATAACAACTTGCCTCCCAAA
TATAGACAAATTTGATTATACGAAGAGAAAAGAATGAAGCGGCTTTATATATTTC
TAAATGACGAAACTACTCTTAAGCTTTTCTTTTCCAATGACAAATTGTGCAAAATT
TGGTATGATTATTAGCTTTCTCCTCCTTTGTGTTCTTTTACTCCAAAATAATAAAA
ATGATTATTAGGCTTTGTTTTCATGTAAGGGTATTTTGGTAATTTGACTGTTTTTTT
TTTGTAGGTGGGGCTTGTGGGTATGGAAATTTATACAGCCAAGGGTATGGTACAA
ACACTGCTGCACTAAGTACACCCTTGTTTAACAATGGATTGAGTTGTGGATCATG
TTATGAGCTTAGGTGTGTTAATGATCCACAATGGTGCCTTCCGGGCACCATTGTG
GTCACTGCCACCAATTTCTGCCCACCAGGCGGATGGTGTGATAATATTCATTTTGA
TCTGTCTGAACCGGTTTTTCTTCACATTGCTCAATACCGAGCCGGAGTTGTGCCCG
TTGCTTACCGAAGGTATTTTCCCAATCTTTAAGGGTAATTTAGTCATTTTTACATT
ACAAGTAATGTAAAACCGTTGCTTTCAAGGGCAATTTTGTCTTTTCTTGTGAATTC
ACGTTAACGATTTAGCGTCTTTACATTAGCTATGAGAAAGGTACCTTTGTTATTTG
TCGAGGATGGTTTGGTCATTTCCCGTAGGTATTTTGAACACCGTCGGCTTTAGGGT
GATTCTGTCTTTTCACATGCCGACCACTTATTCACTTCCATGGTTTTGTTTTTCCGT
CGTTTCATATAATTAGTAATATTCCAACCATGCATAGCTTTTGTAACACTATCGTT
CTCAAGGGTAATTCCGTCACTTCGTCTAAGTAGTTTGATCCTACATGCATGGCTTA
AATTAACTAAGGAGTCGTTATCAAGGGCAATCTGGTCAGTACGAGTCTTTATGCA
ACCAATCACGGCTGTCGTCAAGGGTAGTTTCACTGTTTCAGTCTTTTAACATCCAC
ATCTAAATGTTCATACATTTATGATACGGTTTTACGAGGGTAATTATTTTGTCCTT
TTATTGCATCTAATTCCGATAGGTGCAACACATTATGTTAGCTATAAGTCGCAAA
CTCATTACAAATGACTTAAAGTCCGAGTTAATACTCTTATTAATGATTTTTGGGTT
TTAGTATATGAACCGAGTGTGTCCATGTCGGTAATGTAACATGCTAAAAATATAA
GATATTTTTTACAAAAGTAAAAATAGATTATATTGATTTTTCAGTTAAAAGAATG
AAAAATATTAAATATTTTTATGAAATTTTCCAATTTTAAATTAAAAAAATAGTGTT
CGACAATCCCACCCATACTAAGGTTGTGTTTGGCACACCACAACTATTTGATAGA
CTAACTTATTTTTCGAGTTTTTTTAAGTTGTTATGTTTGGCAAGCCAAAAGGTAGC
TTATTAGCTAGCTTATAAGTTGGGTTTTTAAAAAGCTACTTAGACTAGCTTTTTAA
GAGTTTTTAAAAAAAATTCCAAATATACTCCTTAATTAATTATAAAAACACATTCT
TTTAAATGTCCTTTTATGTTATTTTATATTTTTCAGCTATATTTTCAGCCAGTTTTA
CCAAACAACATTTTTAATCATTTAGTTTTTTAGCTAACAACTAGCTTTTCATTTAA
CAGCTAGCTTTTCAGCTAGTACGTCAAACATAGTTTAAAATTCAGAGGCGGATTT
ACTATGTTGCATGGGGTAGTATGGTTTACCCCTCAAATTTTCCCATCAAATGTAAA
TTTAATAAAAATTCGTTAGAATCCATCACAAAATACGTTTAAAATCCGTCACAAA
TCTGTTAGCAATCCATCACAAAGTGTGAAAATTGTGAATTTAGTAAATTTGTCGG
TTTATTGACGATTTTGTGACAGAAAGTGTGTTCATAAATGAGTTTTTTTTTTTTTTT
TCTAGTAATACAACCCCTAAAAAGTTTGTGCAGCTTCAAACTTTTCTTTCTGTATC

CGCCACGGCTAAAAATTGTCTTATATACATTGGGTAATTTTATCTTTTTTCTTTTAT
ATAACAAAATACCATTTTGACCTTTTTTTTTTCTTTTCCTTTTCCATTAATTTTATTT
ATTTTCTTTTATCCAACAAAAATACTATTTTGTCCTATTTTTCTTTTCCCTTTTAAA

TTATTGGTGTGTGTACCAAATGGCAATTTTTACCTTTTTGTTTTATCTTATAAAATA

ATCATGTTGTGGTTGTACTTGTAGGGTACCCTGCAGGAGAAGTGGGGGGATTAGG
TTCACAGTAAATGGGCACTCCTACTTCAACTTGGTCCTAATCACAAATGTAGGTG
ATGCAGGAGATGTGAGATCTGTATTTATTAAAGGGTCAAGAACAGGGTGGCAAC
CAATGTCAAGAAATTGGGGGCAAAATTGGCAAAGCAATAGTTACCTCAATGGAC



AATCCCTATCTTTTAAGGTCACCACAGGTGATGGTAGAAGTGTAGTGTCCTACAA
CGTGGCACCACCCAATTGGTCTTTTGGACAGACATTTACCGGGAATCAGTTTCGTT
AAACTGTCAGAAATTTAGTTTGATGGTATTTAATTTGGTATTTTGAATAACCTTGA
AAAAGGTATGAGTTCAATTAGTTCTCTTGGTTTTATTTTTATAAAGGAATCAATAG
GCGGGGATGATGGAATTAAATAAACTTATGTAATGATGTTTTATAGTGTATACTT
ATACGAATTTGATGAGTATAGTGTTGTGTTTTGCTTGTATAATTGGGGTATCGTAT
GTGTTTTTTTCCGTCGTATGGAGTAATTTTAAAATTCCTACTCGGTGTAATTGTAA
ACGTATAAATGAATATTTTCATTTTTAATATTATTGATGTGTTG






