IDENTIFICATION

Species: Lactuca sativa

Locus: Lsat 1 v5 gn_4 11020

Gene Model: Lsat_ 1 v5 gn 4 11020.2
Description: LSEXPA-13

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 PLNO00S0

PLN00050 s:‘p:’f::mw, c AH" ““““ expansin A; Provisional Deseription I..::':‘Y;I Et.%v;il:jia
SEQUENCES

Peptide

>LsEXPA-13

MISTSDKFSTQHKTQLAQFLFKQQTTPIHAARDNILNIFQVGLPPIFFITTSPFLLIFLTN
NPHSSIRMNSMAILGFLVVGFLSIASSVNGDGGWVNAHATFYGGGDASGTMGGACG
YGNLYSQGYGTNTAALSTALFNNGLSCGSCFEIKCVNDHQWCLPGSIKVTATNFCPP
NSDGGWCNPPNQHFDLSQPIFQHIAQYKAGIVPVAYRRIPCVRRGGIRFQINGHSYFN
LVLITNVGGAGDVHSVAIKGSKTGWQQMSRNWGQNWQSNNYLNGQSLSFKVTTSD
GKTVVSNNVVPAGWSFGQTFAGAQFR*

CDS (coding sequence)
>l sSEXPA-13

ATGATTAGTACATCAGACAAATTTAGTACGCAACACAAAACACAACTCGCGCAAT
TTCTCTTTAAACAACAAACAACTCCAATACATGCGGCCCGCGACAATATTTTGAA
TATTTTCCAAGTGGGACTTCCACCAATTTTCTTCATAACCACCTCGCCATTTTTACT
CATCTTCCTCACAAACAACCCACATTCTTCTATTAGAATGAATTCCATGGCTATTT
TGGGTTTTTTAGTTGTGGGTTTTCTCTCAATTGCGTCCTCCGTCAATGGCGACGGT
GGTTGGGTCAATGCACATGCCACCTTCTACGGCGGTGGTGATGCCTCCGGCACAA
TGGGTGGTGCTTGTGGGTATGGGAATCTGTATAGTCAAGGGTATGGTACAAACAC
AGCAGCGTTAAGTACTGCTTTGTTCAACAATGGTTTGAGCTGTGGCTCGTGCTTTG
AAATCAAGTGCGTGAATGACCATCAATGGTGTTTGCCGGGGTCTATTAAGGTCAC
CGCCACCAACTTCTGCCCACCGAACTCCGACGGTGGGTGGTGCAACCCTCCTAAC
CAACACTTCGATCTCTCTCAGCCTATCTTCCAACATATTGCTCAATACAAAGCCGG
AATCGTCCCTGTTGCTTACAGAAGGATACCATGCGTTAGAAGGGGTGGGATTAGG
TTCCAAATCAATGGACATTCGTATTTCAATTTGGTGTTGATTACAAATGTGGGTGG
CGCCGGTGATGTTCATTCGGTGGCAATTAAAGGGTCAAAGACTGGGTGGCAACA
AATGTCAAGAAACTGGGGGCAAAATTGGCAATCCAACAATTATCTCAACGGGCA
GAGTCTGTCTTTTAAGGTCACCACAAGTGATGGTAAAACCGTGGTGTCTAACAAT
GTTGTTCCTGCTGGCTGGTCTTTCGGGCAGACCTTCGCTGGTGCCCAATTCAGATG
A



Nucleotide
>LSEXPA-13

ATGATTAGTACATCAGACAAATTTAGTACGCAACGTATGTTTTTATGTCATTTAAC
CCTTTATCACATCGGACAAATTTACAACACAAGTAACCAATATCCATCAAAAGCT
TCTAAAAATCTTGAAATCAAACTCTACTTTTTTCTTTTTGCTTTGTAGACAAAACA
CAACTCGCGCAATTTCTCTTTAAACAACAAACAACTCCAATACATGTAACAATTT
TAAAATACTACAACATCATAGAAAAAAAAAACGTTTCAATTAATCTATTACAATA
GAAAAAAAAACATGTCATTGAATGTAATAGAAAATAATAGTTGATTCGATTTAAA
ATAAATTTTCAGTTCATACATTTTTTGAATATTTGATTAATTAATTCTTTCATAGGC
GGCCCGCGACAATATTTTGAATATTTTCCAAGTGGGGTACCCTTTTGCCCTTTTGC
CCTTTTACCCTAAACCCCCAAAACACTCCTATTTATATGCTTCAGACTTCCACCAA
TTTTCTTCATAACCACCTCGCCATTTTTACTCATCTTCCTCACAAACAACCCACATT
CTTCTATTAGAATGAATTCCATGGCTATTTTGGGTTTTTTAGTTGTGGGTTTTCTCT
CAATTGCGTCCTCCGTCAATGGCGACGGTGGTTGGGTCAATGCACATGCCACCTT
CTACGGCGGTGGTGATGCCTCCGGCACAATGGGTATGTAATATGTTTTTCTTCATC
TTCTAATCTTCAAATCTTTACTCTCCTTATCTCTATCTCTCTATTTCTTCGATTAATT
GACTGAGATTTGGTGTTATTTTGATAGGTGGTGCTTGTGGGTATGGGAATCTGTAT
AGTCAAGGGTATGGTACAAACACAGCAGCGTTAAGTACTGCTTTGTTCAACAATG
GTTTGAGCTGTGGCTCGTGCTTTGAAATCAAGTGCGTGAATGACCATCAATGGTG
TTTGCCGGGGTCTATTAAGGTCACCGCCACCAACTTCTGCCCACCGAACTCCGAC
GGTGGGTGGTGCAACCCTCCTAACCAACACTTCGATCTCTCTCAGCCTATCTTCCA
ACATATTGCTCAATACAAAGCCGGAATCGTCCCTGTTGCTTACAGAAGGTGAGAA
ATTACGAAAACACCCTCACACCCAACTCACAAGGGTATTATGGTAACTTCACTTA
ACGTATTTTTCTTTGTTTTTGTAGGATACCATGCGTTAGAAGGGGTGGGATTAGGT
TCCAAATCAATGGACATTCGTATTTCAATTTGGTGTTGATTACAAATGTGGGTGGC
GCCGGTGATGTTCATTCGGTGGCAATTAAAGGGTCAAAGACTGGGTGGCAACAA
ATGTCAAGAAACTGGGGGCAAAATTGGCAATCCAACAATTATCTCAACGGGCAG
AGTCTGTCTTTTAAGGTCACCACAAGTGATGGTAAAACCGTGGTGTCTAACAATG
TTGTTCCTGCTGGCTGGTCTTTCGGGCAGACCTTCGCTGGTGCCCAATTCAGATGA
AAAGACGTTTTCACCCTTGTTTGGGAAATTGGTTTTAGTGGTCACCTTGGTGTTAC
TATTGTATCTTTTAGCAACTACAATAGCTACTACTACACTACTGCTATAATGACTA
AGGGCTTATTTTGATAGGGTCATTTTAGTCATTTTGTTTTTTTAGGGTGCCCATCTA
GTTTTTAGTTTAGGGTGCCCTAGGGTTTGTTTTGGGTTTGGGGTTGGTTTTCTTTCT

TTTTTGTGTTTTAGGGCAGTGGTGGACTATTACCACCCGCCATAGTCGTAATTGAC
GTTTTTGCCCTTGGTATTGGGCCATTAGAAATCTTTTTTATTTTTGCATTGTATTGG
GTTTTGTGAGGTGTTAAGTTGTAAATTTACGTTTTTTTATTAGTAATGAAAGGTGA
CTACTCTACTTACTACTGCA






