IDENTIFICATION

Species: Solanum tuberosum

Locus: PGSC0003DMP400032108

Gene Model: PGSC0003DMP400032108
Description: StEXPA-09

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

SIEXPA-09
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Legend:

Exon — Intron
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Query seq. i
Superfanilies PLNOOOS0O

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family cl31535 expansin A; Provisional 26-248 2.14e-120
SEQUENCES

Peptide

>StEXPA-09

MSYFGICFVGLLAMVSSVYGYGGGGWINAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQ
GYGTNTAALSTAMFNNGLSCGSCFELRCVSDRQGCLPGSIVVTATNFCPPNNALPNN
AGGWCNPPLHHFDLSQPIFQHIAHYKAGIVPVAYRRVPCRRRGGIRFTINGHSYFNLV
LVTNVGGGGDVHSVAVKGSRTGWQPMSRNWGQNWQNNNNLNGQTLSFKVTTGD
GRSLISYNVAPAHWSFGQTYTGAQFH*

CDS (coding sequence)
>StEXPA-09

ATGTCTTATTTTGGGATTTGCTTTGTTGGTCTTCTTGCAATGGTGTCATCTGTTTAT
GGTTATGGTGGTGGAGGTTGGATTAATGCTCATGCAACTTTCTATGGGGGTGGGG
ATGCTTCTGGAACAATGGGTGGGGCTTGTGGATATGGGAACCTTTATAGTCAAGG
GTATGGTACAAATACAGCAGCTTTAAGTACTGCTATGTTCAACAATGGGTTGAGC
TGTGGTTCTTGTTTTGAATTAAGATGTGTAAGTGATAGACAAGGGTGTTTGCCTGG
TTCTATTGTGGTTACAGCTACAAATTTTTGCCCACCAAACAATGCCCTCCCTAATA
ATGCAGGGGGGTGGTGTAATCCTCCACTTCACCATTTTGACCTCTCTCAGCCTATT
TTCCAACACATTGCTCATTACAAAGCTGGAATTGTCCCTGTTGCTTACAGAAGGG
TACCCTGTAGAAGAAGGGGAGGAATCAGGTTCACAATCAATGGACACTCATACTT
CAACTTAGTACTAGTAACAAATGTTGGTGGTGGTGGTGATGTTCATTCAGTAGCT
GTTAAAGGATCAAGAACTGGTTGGCAGCCAATGTCAAGAAACTGGGGACAAAAC
TGGCAAAACAACAACAACCTTAATGGCCAAACACTATCATTTAAGGTTACAACAG
GTGATGGTAGAAGTTTGATCTCATACAATGTTGCACCTGCTCACTGGTCATTTGGA
CAGACATATACTGGTGCTCAATTCCACTGA

Nucleotide
>StEXPA-09

ATGTCTTATTTTGGGATTTGCTTTGTTGGTCTTCTTGCAATGGTGTCATCTGTTTAT
GGTTATGGTGGTGGAGGTTGGATTAATGCTCATGCAACTTTCTATGGGGGTGGGG
ATGCTTCTGGAACAATGGGTATGCAGCATTTTCTTTAAATTCCTCTAAAGTTTTGA
TTTTTGAGTAAATTTAGGTTAAAATTTGTGCTGATTCTTGATTTTTTTGAATAGGT
GGGGCTTGTGGATATGGGAACCTTTATAGTCAAGGGTATGGTACAAATACAGCAG
CTTTAAGTACTGCTATGTTCAACAATGGGTTGAGCTGTGGTTCTTGTTTTGAATTA



AGATGTGTAAGTGATAGACAAGGGTGTTTGCCTGGTTCTATTGTGGTTACAGCTA
CAAATTTTTGCCCACCAAACAATGCCCTCCCTAATAATGCAGGGGGGTGGTGTAA
TCCTCCACTTCACCATTTTGACCTCTCTCAGCCTATTTTCCAACACATTGCTCATTA
CAAAGCTGGAATTGTCCCTGTTGCTTACAGAAGGTAAATTCTTTGTAAAAATATG
TTAGTTGTAGTACTATGTTGTTTCATTTGGTTTGTATCTTGCTATGTATGATGTTGT
TTTAGTACTTGAAAGAGTGGTAAGGAGAGTTTTGTCTTTTCACAAATGCTAAACC
TAAGTCATGTCTAAATTACTTAGCCAAAGGTTTGAAATTTCTAAATGGTCCCTTTT
AAATGACCTTAATTTACTTTGTGCATGCTTAAAAAATGAAATGGTGAAACCACAT
GGTGTGGTCCCTTTTGATAAAGGTTTTAACTTTATCACAAGAAGTTTCCCATTTGG
CTATTTTTCAATGGTACTCTTTAGCATTAACTTCTTTCTTGGTTGTTGTAGTAGTAG
AAGATACATAAGTTGCAAATATTGTTCCCATTTGTCTCTTACTTGTTTGAATTGTG
CTCTTTAGCCTTTACTTGTTTCTTGGTTTTGGTAAAACTTGGAATAGCATAAGAAA
CAAAGTTGCAAACTTTAACGCCATTATAAAACATAACATAACCAATGTTGAAAAT
TTTAATAGCTCAATTGGTTGACTACTTGAACTTTCACGCTATGAACAATCTTCATA
ATCTCAGTAGCTTAGTAAATTGACTGTCCGATCTTTCACGTTTTGACAAATCTTGG
TTATCTTAGTAGCTTAGTTGACCAACTATCTAGACTTTCATATTATACAACCAATC
TTGGTAATCTTAGTAGCTTAATTGATTGACTACCTGAACTTTCATGTTATACAACC
AATCTTGTTCATCTTAGTAGCTAAGTTGATTGACTACCTGTATTTTCACGTTCTAA
CTAATCTTTTGTCCAAATAAAATACAGGGTACCCTGTAGAAGAAGGGGAGGAATC
AGGTTCACAATCAATGGACACTCATACTTCAACTTAGTACTAGTAACAAATGTTG
GTGGTGGTGGTGATGTTCATTCAGTAGCTGTTAAAGGATCAAGAACTGGTTGGCA
GCCAATGTCAAGAAACTGGGGACAAAACTGGCAAAACAACAACAACCTTAATGG
CCAAACACTATCATTTAAGGTTACAACAGGTGATGGTAGAAGTTTGATCTCATAC
AATGTTGCACCTGCTCACTGGTCATTTGGACAGACATATACTGGTGCTCAATTCCA
CTGA






