IDENTIFICATION

Species: Lactuca sativa

Locus: Lsat 1 v5 gn_3 4521

Gene Model: Lsat 1 v5 gn 3 4521.1
Description: LSEXPA-10

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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DOMAIN ARCHITECTURE

Query seq.
Superfanilies

+ Name Accession Deseription Interval  E-value
[+] PLN00193 super family cl33423 expansin-A; Provisional 37-265 2.71e-95
SEQUENCES

Peptide

> sEXPA-10

MASWVFCIFLTVTTFVVFDSVLVYGAGYTVPRAPTVYRPSAWTLAHATFYGDESASS
TMGGACGYGNLVTNGYGTNTAAVSSTVFSNGYACGQCYQIKCTRSPWCSKGIATVT
ATNLCPPNWSKNSNSGGWCNPPRTHFDMAKPAFMQIAQWKAGIVPVMYRRVPCVR

KGGLRFSFQGNGYWLLVYVMNVGGAGDIKSMWVKGTKTGWLSMSHNWGASY QA

FATLRGQALSFRLTSYTTKQTITAYNVAPANWNLGLTYQAKVNFH*

CDS (coding sequence)
>LsEXPA-10

ATGGCTTCATGGGTATTTTGCATCTTCCTTACAGTCACCACATTTGTCGTGTTTGA
TTCGGTTTTAGTTTATGGAGCGGGTTACACTGTCCCTCGTGCACCAACTGTGTATC
GCCCAAGTGCATGGACTCTCGCACATGCCACGTTTTATGGGGACGAATCCGCATC
TTCAACCATGGGGGGTGCTTGTGGATATGGGAACTTGGTCACAAACGGGTATGGT
ACAAATACAGCAGCAGTGAGCTCAACAGTATTCAGCAATGGATACGCGTGTGGT
CAATGCTACCAAATAAAGTGTACCCGATCTCCATGGTGCTCAAAAGGCATCGCGA
CTGTAACAGCCACCAACCTCTGTCCACCCAACTGGTCTAAAAATTCAAATAGCGG
CGGATGGTGCAACCCACCTCGAACCCATTTCGACATGGCTAAGCCCGCTTTCATG
CAAATCGCCCAGTGGAAAGCCGGAATTGTCCCTGTCATGTATCGGAGGGTCCCGT
GTGTGAGGAAAGGTGGTCTTAGGTTTTCGTTCCAGGGAAATGGTTATTGGCTGTT
GGTTTATGTGATGAACGTGGGTGGTGCTGGTGACATTAAAAGTATGTGGGTCAAA
GGAACTAAGACGGGTTGGTTAAGCATGAGCCATAACTGGGGAGCATCGTATCAA
GCTTTTGCGACACTTCGTGGTCAAGCATTATCCTTTAGGCTAACTTCTTACACAAC
CAAACAGACAATAACAGCTTACAATGTTGCTCCGGCTAACTGGAACCTCGGCTTG
ACTTACCAAGCTAAAGTCAACTTCCATTGA

Nucleotide
> sEXPA-10

CAAAAACAAATGGCTTCATGGGTATTTTGCATCTTCCTTACAGTCACCACATTTGT
CGTGTTTGATTCGGTTTTAGTTTATGGAGCGGGTTACACTGTCCCTCGTGCACCAA
CTGTGTATCGCCCAAGTGCATGGACTCTCGCACATGCCACGTTTTATGGGGACGA
ATCCGCATCTTCAACCATGGGTACTACTTCTCTTAATTTGTACACTATTTCTTCAA
ATAAGTGGCTTTTTATAGAAAATATACAAAGTTACATAACTTTAGTTTCAACAAG



ATGCAATGTTTAACCTGATTAACCAGGCGAAACATGGTTGCATAGTCACTGTTAG
GTTTGGTGTTGCTTATTAGGTTACTAAGGTTTGAAACCACTAAATTAATTTGATTG
TTTGAATTGCACAAAATAACTTATGGTGGCTACTACGGCTTAGTTTAAGTTATAA
AGACTTTTGAATAATTTGTTTTAATTTAACTTATTATCTTATTGCGGTATAATACCT
TTAACAAGCACTTTGAGTGTTTGGATTGAACAAAAAAGTTTTTTAGATAACATTTT
ATCAATCTATTTCCTTTTGGCAGTTGGTACCACACAAGCCAATCAAAATAAAGAT
TTAACTAATGTGATACTTGGTTCCGATTGTAATGTGGCATAATTTGGTACCAAACG
AAACTTGCTTGCTTGCATATTTCTTCTAAATTAAAGAACCATGCATTTTGTTGCAT
AAATATGCATTTAATTAATTAAGGTTCCTTTTGTACCTGTTGAAATCTCTTAATTA
ACGATTTTCAATTGATATCAGGGGGTGCTTGTGGATATGGGAACTTGGTCACAAA
CGGGTATGGTACAAATACAGCAGCAGTGAGCTCAACAGTATTCAGCAATGGATA
CGCGTGTGGTCAATGCTACCAAATAAAGTGTACCCGATCTCCATGGTGCTCAAAA
GGCATCGCGACTGTAACAGCCACCAACCTCTGTCCACCCAACTGGTCTAAAAATT
CAAATAGCGGCGGATGGTGCAACCCACCTCGAACCCATTTCGACATGGCTAAGCC
CGCTTTCATGCAAATCGCCCAGTGGAAAGCCGGAATTGTCCCTGTCATGTATCGG
AGGTATGTGTACTTCTTAATTTCACCAACAAGGTAACCCACTTTGAAGTGGGCCC
CATCCCACATTTTACTAAGAACCACCCCAAAAAAATCTCTTCTTTGCTAAAACAA
CCCCTCTTAGCACCCTTTTTTTGCTAAAAACTCCCTCTTTGACACCATTTTITTTGTC
AAAAAAAAACATAAACTTTCAAAAAGTTTATACATTTTCTAATTTTGTTCAGTTTT
ATACATAATGGACAAGTTCCCATTTATGATGTGTCATTTACGTTCTAAATTGCGTT
TTTCTTGTAGGGTCCCGTGTGTGAGGAAAGGTGGTCTTAGGTTTTCGTTCCAGGGA
AATGGTTATTGGCTGTTGGTTTATGTGATGAACGTGGGTGGTGCTGGTGACATTA
AAAGTATGTGGGTCAAAGGAACTAAGACGGGTTGGTTAAGCATGAGCCATAACT
GGGGAGCATCGTATCAAGCTTTTGCGACACTTCGTGGTCAAGCATTATCCTTTAG
GCTAACTTCTTACACAACCAAACAGACAATAACAGCTTACAATGTTGCTCCGGCT
AACTGGAACCTCGGCTTGACTTACCAAGCTAAAGTCAACTTCCATTGATTTATCA
ACATGATGTGTTGTTAATTTTTTTGAAATTTTTCTTTAGTGATCGATTTTCATGCGA
CACATTTTTTTTGACGTTTAAGTTGTCGTATAATTTGTGATATTGATTGTGGTACGT
AAGTTTTTGTTACATGAATATCATTGTGTTATTACTTTT






