IDENTIFICATION

Species: Lactuca sativa

Locus: Lsat 1 v5 gn_8 73960

Gene Model: Lsat_ 1 v5 gn 8 73960.1
Description: LSEXPA-28

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 PLNOOOS0O

-+ Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN0O050 super family 31535 expansin A, Provisional 10-258 9.30e-124
SEQUENCES

Peptide

>LSEXPA-28

MTKMVITGGIVFLIVTLLSVTEARIPGNYAGGAWQGAHATFYGGSDASGTMGGACG
YGNLYSQGYGVNTAALSTALFNNGLSCGSCFEIKCANDPRWCHPGSPSIFITATNFCP
PNFALPNDNGGWCNPPRTHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVSYRRVPCRKAGGIRFTIN
GFRYFNLVLISNVAGAGDIQKAWVKGTKTNWMSMSRNWGQNWQSNAVLTGQSLSF
RVTGSDRRTSTSWNIVPANWQFGQTFTGKNFRI*

CDS (coding sequence)
>LsEXPA-28

ATGACTAAAATGGTAATCACCGGCGGCATTGTCTTCCTCATTGTCACTCTATTGTC
GGTAACCGAAGCTAGAATCCCCGGAAACTACGCCGGCGGGGCATGGCAAGGTGC
TCATGCTACCTTCTACGGCGGCAGTGACGCTTCCGGTACTATGGGAGGTGCTTGT
GGATACGGCAACCTATACAGCCAAGGCTACGGCGTTAACACGGCGGCGTTGAGC
ACAGCTCTGTTCAATAACGGACTTAGTTGCGGTTCTTGCTTTGAAATCAAATGTGC
CAACGACCCACGGTGGTGCCACCCCGGAAGCCCCTCTATCTTCATCACCGCCACC
AACTTCTGCCCACCGAATTTCGCCTTACCAAACGACAATGGTGGTTGGTGCAACC
CTCCTCGCACTCACTTTGACCTCGCCATGCCCATGTTTCTTAAAATTGCAGAGTAT
CGTGCCGGAATCGTCCCCGTCTCTTACCGCCGAGTCCCTTGTAGGAAGGCAGGCG
GGATTAGGTTCACAATTAACGGTTTCCGTTACTTCAACTTGGTTTTGATCAGCAAT
GTTGCGGGTGCGGGTGATATTCAAAAGGCGTGGGTGAAAGGAACAAAGACTAAT
TGGATGAGCATGAGCCGTAACTGGGGTCAAAACTGGCAATCTAACGCTGTTCTTA
CCGGTCAATCCCTCTCTTTCAGGGTTACAGGCAGTGACCGACGTACCTCCACCTC
ATGGAACATTGTTCCTGCCAATTGGCAGTTCGGTCAAACCTTCACCGGGAAAAAT
TTCCGAATCTAG

Nucleotide
> SsEXPA-28

CCACCGCCACCAGCCACCGTTCCTCCAGCAAAGTACAGTGAACCATGACTAAAAT
GGTAATCACCGGCGGCATTGTCTTCCTCATTGTCACTCTATTGTCGGTAACCGAAG
CTAGAATCCCCGGAAACTACGCCGGCGGGGCATGGCAAGGTGCTCATGCTACCTT
CTACGGCGGCAGTGACGCTTCCGGTACTATGGGTATGTTAACAGTCACCGGAATA



TTCCTTGGTTTATAACTTCACTACAAATTCGAAATTTCCAATGCAAAATGTTGACT
TTACATTTGTTTCACAGGAGGTGCTTGTGGATACGGCAACCTATACAGCCAAGGC
TACGGCGTTAACACGGCGGCGTTGAGCACAGCTCTGTTCAATAACGGACTTAGTT
GCGGTTCTTGCTTTGAAATCAAATGTGCCAACGACCCACGGTGGTGCCACCCCGG
AAGCCCCTCTATCTTCATCACCGCCACCAACTTCTGCCCACCGAATTTCGCCTTAC
CAAACGACAATGGTGGTTGGTGCAACCCTCCTCGCACTCACTTTGACCTCGCCAT
GCCCATGTTTCTTAAAATTGCAGAGTATCGTGCCGGAATCGTCCCCGTCTCTTACC
GCCGGTATGCCTTTCTCTCCTCCGCCGTTTCTTTTCAATAACATAATTCCAGTGAA
ACATACAACATTTTATGCATGAGGTACAAGTTACCAATGATTCGACCGATTTGAC
ATAAATACCCCGAGGCGAGAATATACATCTATTATCTATATCTGTTTTCTATGATT
TGACTAAAATGCCCCTGGAACATATTGATTGCGAGCATGTTACTGGTTTAGTGGT
TTGCCGTACCTGTAGACGACTAATCGCCTCTATTGTCCTTTCTAGTTGTAGAATTT
TCATTTTACTACCCTGAACTATAGCATTTATTAACCTAGCACCCTTTAAATAATTA
AATCACTCAATCAAATATAAAAGTTTCTTGATTTCCAAATGATCGGCTTTTTAGAT
TTGTTAATTGTTATTCCATGCTTTTCATTCGCATTTTAAAATATTTAAAGTGGAACT
TTAATTTGACTTTTATATCATTATGATTGTCTTTCCCTTTTTAAAAAAATAAATAA
AGGCACTTTTTATTTAAAGCTTTATTTATTTGATCATGTGCGAATATAACTAAAAA
ACTTGATAGCGTTATTGAGAGAGGGTTTGTACTACGACCAATCGATTTTGGTCAC
GTGATTAGAGTAAATTCTGTAGGTTCCACGGTACTTTTGGTATACCCTGCAACACC
CTATACGCTTTCATGATTTCATCCTTCTTATACAAAATCAATGCCGTTGGTTGCGC
AAGAGAATGTACTAAAACCACAATTATTATTTTATATTTTCGAATATATTAATTAT
TTTAAAAAATGAGTTTGTTTGATTCAAGGAGAGTTTTTTTTTAGGTTAGTTAATTA
TTTTTTAGGTCAATAATAAACAATCGTTAGATTTTATTAAATGTTTTATTTTGTGTT
TTTTGTTTGCCGCAGTTTATTTAACAATGTTTCAACCTGCTTCTTTATACTAATATT
TAACATTCTAAAGTTTTATTATTTTTGACTAATTATTTTTATACCATTTTTATTTCT
AATATTAAATTGAATTTGTAACTGATCATATAATTTTATTTACACTCAATATTTTA
ATGCACTGTTTTGGTTTACACATTGTAATATATTGTTTTTATTTGGTATTATTGTGA
AGTACTTTTATTTTCTAAGAGGTCTATTTAAAAAATAAATATTAAAAAAATATTTG
GTATTATTGTGAAGTACTTTTTATTTGGTGTTATTGTAAGTAAGTTTGGCGTACTG
CTTCCCTAGCTTTTGGAATTGACAAAACTGACCCTTGTATTTGTTATTTATTTCCAC
AGAGTCCCTTGTAGGAAGGCAGGCGGGATTAGGTTCACAATTAACGGTTTCCGTT
ACTTCAACTTGGTTTTGATCAGCAATGTTGCGGGTGCGGGTGATATTCAAAAGGC
GTGGGTGAAAGGAACAAAGACTAATTGGATGAGCATGAGCCGTAACTGGGGTCA
AAACTGGCAATCTAACGCTGTTCTTACCGGTCAATCCCTCTCTTTCAGGGTTACAG
GCAGTGACCGACGTACCTCCACCTCATGGAACATTGTTCCTGCCAATTGGCAGTT
CGGTCAAACCTTCACCGGGAAAAATTTCCGAATCTAGGAAATGAACACAACTTGC
GGCATCTTTTCTCATGCTGATTCAATTTCTACAATCGATTGACTTTTTAAACCATC
ATATGTGGTTTTTCGCAAAAAGAAAAAAAAATTGTTCAGGAACAAAAGAAGTGC
AAAGTATGATGATTTATAGTGTTCTTTGTATTTTTATGAAATAATTGATTAGTGTA
CCACGAAAAAACAACTATGATAGTTAGGGAGGTAAAATGCTCTGACTATTGGGG
TATTGTTTTTAAGAAGGGGGTGTTAATGCAAAACTCCTCAAAATGTAGGGTTTGT
GTAATTGTTAGGTTGAGGCATCAAATATATGCAAGCCCTGTAGTGGTAAAATTTG
TGAAGAATGGGTTAGTTTGAAAATATTGTACTTGGCCCCATTTATAATTATGAAA
AGGTATA






