IDENTIFICATION

Species: Salix purpurea

Locus: Sapur.008G069600

Gene Model: Sapur.008G069600.1.p
Description: SprEXPA-12

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
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Query seq.
Superfanilies PLNOOOS50O

+ Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN0O0O50 super family cl31535 expansin A; Provisional 3-250 65%-142
SEQUENCES

Peptide

>SprEXPA-12

MKMALAGIFLVGILVMVSSVNGHGGGGWINARATFYGGGDASGTMGGACGYGNL
YSQGYGTNTAALSTALFNSGLSCGSCYEIRCVNDPKWCLPGSILVTATNFCPPNNALP
NNAGGWCNPPQHHFDLSQPVFQHIAQYRAGVVPVSYRRVPCRRRGGIRFTINGHSYF
NLVLITNVGGAGDVHAVSIKGSRTGWQPMSRNWGQNWQSNSNLDGQSLSFKVTTS
DGRTVVSYNVAPSRWSFGQTFSGAQFR*

CDS (coding sequence)
>SprEXPA-12

ATGAAAATGGCTTTAGCTGGAATTTTCTTGGTTGGTATCCTTGTAATGGTCTCATC
TGTTAATGGTCACGGTGGTGGAGGTTGGATTAATGCTCGTGCAACCTTCTACGGA
GGCGGTGATGCTTCTGGCACAATGGGGGGGGCTTGCGGCTATGGGAACTTGTACA
GTCAGGGGTATGGTACAAACACTGCAGCTTTGAGCACAGCTCTGTTCAATAGCGG
GCTAAGTTGTGGATCTTGCTATGAGATTAGGTGTGTGAACGACCCCAAATGGTGC
CTGCCTGGCTCCATTTTGGTCACAGCCACCAATTTCTGCCCTCCAAACAATGCCCT
GCCTAACAATGCAGGGGGCTGGTGTAACCCTCCTCAACACCACTTTGATCTCTCT
CAGCCTGTCTTCCAGCACATTGCCCAATACAGAGCTGGAGTTGTACCTGTGTCTTA
CAGAAGGGTTCCCTGCAGAAGGAGAGGAGGCATAAGATTCACAATCAATGGCCA
CTCTTACTTTAATCTAGTCCTGATAACCAACGTTGGTGGTGCTGGTGATGTGCATG
CTGTGTCCATCAAGGGGTCCAGGACTGGTTGGCAACCTATGTCAAGGAACTGGGG
GCAAAATTGGCAAAGCAACAGTAATCTCGACGGACAAAGCCTGTCATTTAAGGT
CACCACCAGTGATGGCCGCACTGTGGTCTCCTACAATGTTGCTCCTTCTCGCTGGT
CCTTCGGCCAGACCTTCTCCGGTGCCCAGTTCCGTTAG

Nucleotide
>SprEXPA-12

GGTCATGGTCCCCCAGCTGCTTCAAGGGTGCGCGCGTGCGATTGTTTTGTGTGACT
TGGTGACAATGGTGGCAAAATAGTTACCCTAAGTACCTCCTGCCAAATCTCTATA
TATTCTCCCCCATCCCCTCTCAACTTTCTCCACTCCAGCTTCTCCCATTTTCTCTAG
CTTGCTTTCTTTAATCTCAAGGTATAATCTTTGCATGTAACAACCCTCTCTCTTCTC
TCACATTTGCTTCTCAAAATATTGTTTCTCTTGTTAAATGGATCTCTCAAATTAAA
CCGATTAAGGTGATGTTTTTTTTTTTAAATCTGAACTGGTTTACTTCTTTGTGCAGG




AAAATGGCTTTAGCTGGAATTTTCTTGGTTGGTATCCTTGTAATGGTCTCATCTGT
TAATGGTCACGGTGGTGGAGGTTGGATTAATGCTCGTGCAACCTTCTACGGAGGC
GGTGATGCTTCTGGCACAATGGGTATGCCTCTTTGCAGAAACGAAGAACCTTTTT
GAGAAATTACACCCTTTATGGCGCACCGTTTGTCTATTTTTGCTGGTTTTGATAAA
TTTTGTAACTCCAGGGGGGGCTTGCGGCTATGGGAACTTGTACAGTCAGGGGTAT
GGTACAAACACTGCAGCTTTGAGCACAGCTCTGTTCAATAGCGGGCTAAGTTGTG
GATCTTGCTATGAGATTAGGTGTGTGAACGACCCCAAATGGTGCCTGCCTGGCTC
CATTTTGGTCACAGCCACCAATTTCTGCCCTCCAAACAATGCCCTGCCTAACAATG
CAGGGGGCTGGTGTAACCCTCCTCAACACCACTTTGATCTCTCTCAGCCTGTCTTC
CAGCACATTGCCCAATACAGAGCTGGAGTTGTACCTGTGTCTTACAGAAGGTCAG
TCTCTAGCTCCTTGAGCTTCGAATTTAACCATGGAGGGAAATAATGTCTTGAATA
AGGTGTTTTAATGAAACTAATTCTTTTTTTTGCTTAATCAAGTGTCTGGTGAGGGT
TATTTTCGTCTTTAACCAGTCTCTTTCTGTGCTAAATGTCTTGGTGGCCTCGTTTTT
GTAGGGTTCCCTGCAGAAGGAGAGGAGGCATAAGATTCACAATCAATGGCCACT
CTTACTTTAATCTAGTCCTGATAACCAACGTTGGTGGTGCTGGTGATGTGCATGCT
GTGTCCATCAAGGGGTCCAGGACTGGTTGGCAACCTATGTCAAGGAACTGGGGEG
CAAAATTGGCAAAGCAACAGTAATCTCGACGGACAAAGCCTGTCATTTAAGGTC
ACCACCAGTGATGGCCGCACTGTGGTCTCCTACAATGTTGCTCCTTCTCGCTGGTC
CTTCGGCCAGACCTTCTCCGGTGCCCAGTTCCGTTAGGCTCCAGATCTGTTCTTCC
AGCGCAGTAAAGTTTTAGCGTGTTAGGTCTTGTGTTTAGGTAGTAGTGTTACGGT
ATCAAAAGTGGTATTAGTATGGTTTTAGTATACTAATATATACTTGTATCTCAATC
GGAGGTCAGTCTTTAGGTCAGGATGAGAAGGGCTTATTTTACATGGCACTACTCA
TTTTGAGCTGATTGGGTCGCGCAAGCGTTGTCCTATTCAAGAGCTCTTTATTAGTC
TTGGGGCTTTTCCTTTTCTTTTTTCTTCCGCCGTGAGAAGGGCAGAAGATGATGGC
AGGGGTGGACTTTTACCACCCGCCGCTAGTATTTTAACTAGTTGCTTCTTTTTTCTT
GCTCCTACTTCCTTCAAGGGATTTGGGAGCTTTTTTATTTCTTCTTTCTTGTAAGCT
GATTGTGGTCAGCGTCTGCTGAATTATGTCCTATGGTTTATATGCTTGTAGTGTTT
AAGACTTTGAAGTGTAAGTTACCGATTTCCATCAGTGATGAAATTAGTGGTGGTA
GAATGGTGTGTATTAATCCAAGCATCTTTTGTCTTTCTTCGTTTCTTCTGTTAGCCG
TATGACAACGCCCGTG




