IDENTIFICATION

Species: Solanum tuberosum

Locus: PGSC0003DMP400003397

Gene Model: PGSC0003DMP400003397
Description: StEXPA-20

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Stuberosum_v4 03
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02981

EXTERNAL RESOURCES
http://spuddb.uga.edu/
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GENE STRUCTURE
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Query seq.
Superfanilies

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLND0183 super family 33423 expansin-A; Provisional 30-255 3.09e-130
SEQUENCES

Peptide

>StEXPA-20

MAIEYHHLPFLFLFFLACVQQYSYGLGVYTGWKNAHATFYGGSDASGTMGGACGY
GNLYSQGYGTNTAALSTVLFNSGLSCGSCYELKCNVNADRRWCLRGTITVTATNFCP
PNYALANNNGGWCNPPLRHFDLAQPAFLKIALYRAGIVPVIYRRVPCMKKGGMRFTI
NGHSYSNLVLITNVGGAGDIQSVSIKGSKTGWQKMSRNWGQNWQSHSY LNGQSLSF
KVIASDGRIVTTYNVAPPNWQFGQTFQGGQF*

CDS (coding sequence)
>StEXPA-20

ATGGCTATTGAATATCATCATTTGCCATTTCTCTTCCTTTTTTTTCTTGCATGTGTA
CAACAGTACTCTTATGGACTCGGAGTTTATACTGGTTGGAAGAATGCTCATGCAA
CATTCTATGGCGGTTCTGATGCTTCCGGTACCATGGGAGGAGCATGTGGATACGG
AAACTTGTACAGCCAAGGTTATGGTACAAATACTGCAGCTTTGAGCACTGTACTG
TTTAATAGTGGGTTGAGTTGTGGATCTTGCTATGAACTCAAGTGCAATGTCAATG
CGGACCGTCGATGGTGTCTACGTGGTACAATCACAGTCACAGCCACCAACTTTTG
CCCACCAAACTACGCCCTGGCTAATAACAATGGTGGCTGGTGTAATCCCCCTCTT
CGACACTTTGATTTGGCTCAGCCTGCTTTCTTGAAAATTGCTCTATATAGAGCTGG
CATTGTCCCTGTCATCTATAGAAGGGTGCCTTGCATGAAGAAAGGAGGAATGAGG
TTCACCATTAATGGTCATTCCTACTCCAACCTAGTGTTGATAACTAACGTTGGAGG
TGCAGGAGACATCCAATCAGTGTCCATAAAAGGATCAAAAACAGGGTGGCAAAA
GATGTCAAGAAATTGGGGTCAAAATTGGCAGAGTCACTCATACCTTAATGGCCAA
AGTCTTTCTTTCAAAGTAATAGCTAGTGATGGAAGGATAGTAACCACCTACAATG
TTGCTCCACCTAATTGGCAATTTGGACAAACTTTTCAAGGAGGTCAATTCTAA

Nucleotide
>StEXPA-20

ATGGCTATTGAATATCATCATTTGCCATTTCTCTTCCTTTTTTTTCTTGCATGTGTA
CAACAGTACTCTTATGGACTCGGAGTTTATACTGGTTGGAAGAATGCTCATGCAA
CATTCTATGGCGGTTCTGATGCTTCCGGTACCATGGGTATGTACTTATTTATGTAT
ATAATCTGTCGTTAGTCTTCATGTATTCAATTTATACATGTCAACTATATAAAAAA
GATTTAAGGCCTCTTATTAAAATTTAACTTTAATTATCCTGTTGCAGGAGGAGCAT
GTGGATACGGAAACTTGTACAGCCAAGGTTATGGTACAAATACTGCAGCTTTGAG



CACTGTACTGTTTAATAGTGGGTTGAGTTGTGGATCTTGCTATGAACTCAAGTGCA
ATGTCAATGCGGACCGTCGATGGTGTCTACGTGGTACAATCACAGTCACAGCCAC
CAACTTTTGCCCACCAAACTACGCCCTGGCTAATAACAATGGTGGCTGGTGTAAT
CCCCCTCTTCGACACTTTGATTTGGCTCAGCCTGCTTTCTTGAAAATTGCTCTATAT
AGAGCTGGCATTGTCCCTGTCATCTATAGAAGGTAATTAGTATAACATTGTCTTTA
ATTGGTAGTTCGTTACAACTTTTACACCATCAACTTCTTTTTCCATATACACTTACT
TTAATGTGACAAAATTCATTTTTGATCTATTTTTCTTTTTTTCATATATACTTTAAT
ATGACGAGAAAATGCTCATTTATATCATCTATTAAAAGTTTGGGTCATTTGCATTT
GATAAAAAGGTTCATCTGTGATATTTTTTGTTAATTGAAAACAATTTTGATTTTGC
AAAACTTCTTTTGACATTCGGCCATGTCACTAATTAATAATTATTTAAAAAAAAA
AAAAAGACTCAACTATGCTATTAAACTTTGAGAAAAGGGCTCATAATGCTATTAG
TTAAAAGTTTGGCTCATCTACGCCATCTCAGTTAACAAATAATGATATGAATAAG
CCGAACCTTTTGACGGATGGCATAGAAGTTTGATGGCATATTTGAGCATTTTCCCT
TGGGAACTGATCAAAAAATTATCTTTAGCAGCAATTTTAAATGTTATAATTTGAC
GAGAGGGAGTTGCTCGGATGGTAAGCACCCCTTACTTCCAACCCGAAGGTTGCGA
GTTCGAGTCACCAAGGGAACAAAAGGGGTGGGATCTCCTAGGGAGGGTTAAAAA
AAAAATTGTTATAATTTAATTTCCGCTAAATATATGTTTTTTAGAGACAATTAGTC
TTTGTAAATGTCCATAAAGCCTATAGCAACATTGGATCCAATAACAATTAACTAA
TGTCGATAACTAATTGTCTAAAGCAGATTTTGTTATGGTATGGCAGGGTGCCTTGC
ATGAAGAAAGGAGGAATGAGGTTCACCATTAATGGTCATTCCTACTCCAACCTAG
TGTTGATAACTAACGTTGGAGGTGCAGGAGACATCCAATCAGTGTCCATAAAAGG
ATCAAAAACAGGGTGGCAAAAGATGTCAAGAAATTGGGGTCAAAATTGGCAGAG
TCACTCATACCTTAATGGCCAAAGTCTTTCTTTCAAAGTAATAGCTAGTGATGGA
AGGATAGTAACCACCTACAATGTTGCTCCACCTAATTGGCAATTTGGACAAACTT
TTCAAGGAGGTCAATTCTAA






