IDENTIFICATION

Species: Lactuca sativa

Locus: Lsat 1 v5 gn_1 58901

Gene Model: Lsat_ 1 v5 gn 1 58901.1
Description: LSEXPA-02

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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GENE STRUCTURE

LsEXPA-02
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Legend:

Exon — Intron

DOMAIN ARCHITECTURE

Superfanilies PLNOOOS0O

-+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLND0050 super family 31535 expansin A; Provisional 18-244 5.52e-125
SEQUENCES

Peptide

>LSEXPA-02

MRLLDLCLLVLSTITSVNAWSNAHATFYGGHDASGTMGGACGYGNLYSQGYGTTT
AALSTSLFNNGLTCGACFEIKCFNDQKWCHPGSIIVTATNFCPPNNALPNNNGGWCN
PPLHHFDLAQPIFNHIAREKAGIIPVQYRRVACRKRGGIRFTINGHSYFNLVLVTNVGG
AGDVISVSVRGSKGGATWQKMSRNWGQNWQSNSYLNGQTLSFKVTTSDGKTVISN
NVAPVNWSFGQTYTGRQF*

CDS (coding sequence)
>LsEXPA-02

ATGAGGCTTCTCGATCTATGCTTACTTGTTCTATCCACCATCACAAGTGTTAATGC
ATGGTCTAACGCCCACGCCACCTTCTATGGTGGTCACGACGCATCCGGCACAATG
GGGGGAGCTTGTGGGTACGGAAATCTATATAGTCAAGGATACGGTACAACCACA
GCTGCACTAAGTACAAGTCTCTTCAACAACGGTCTCACATGCGGCGCGTGTTTCG
AGATCAAGTGTTTTAACGACCAAAAATGGTGCCACCCGGGATCAATCATTGTCAC
GGCTACAAACTTTTGCCCACCAAACAACGCGCTTCCTAACAACAATGGTGGTTGG
TGTAATCCACCCTTGCATCACTTTGACCTCGCTCAACCTATCTTCAACCACATTGC
TCGAGAAAAAGCCGGGATAATACCAGTTCAATATAGAAGAGTTGCTTGTAGAAA
GAGAGGTGGGATTAGGTTCACGATTAATGGTCACTCGTATTTTAACTTGGTGCTT
GTGACCAATGTGGGTGGAGCGGGTGATGTCATCTCGGTGTCTGTAAGGGGGTCGA
AAGGTGGGGCCACATGGCAAAAGATGAGTCGTAATTGGGGTCAAAATTGGCAGA
GTAATAGTTACCTTAATGGTCAAACTCTATCGTTTAAAGTTACAACGAGTGATGG
CAAAACCGTAATTTCTAACAATGTTGCACCTGTGAACTGGTCATTTGGGCAAACC
TACACAGGAAGACAGTTTTAG

Nucleotide
> SsEXPA-02

ATGAGGCTTCTCGATCTATGCTTACTTGTTCTATCCACCATCACAAGTGTTAATGC
ATGGTCTAACGCCCACGCCACCTTCTATGGTGGTCACGACGCATCCGGCACAATG
GGTAAGAACATCAACAGTTCTACACAGTCCAACCCAGTTGAACCCAACACTGTTT
GGCTCAGCTGGGTTGACATGTTTTTCGCAATTTGATTTTGGTAATTTTTCACAGGG
GGAGCTTGTGGGTACGGAAATCTATATAGTCAAGGATACGGTACAACCACAGCT



GCACTAAGTACAAGTCTCTTCAACAACGGTCTCACATGCGGCGCGTGTTTCGAGA
TCAAGTGTTTTAACGACCAAAAATGGTGCCACCCGGGATCAATCATTGTCACGGC
TACAAACTTTTGCCCACCAAACAACGCGCTTCCTAACAACAATGGTGGTTGGTGT
AATCCACCCTTGCATCACTTTGACCTCGCTCAACCTATCTTCAACCACATTGCTCG
AGAAAAAGCCGGGATAATACCAGTTCAATATAGAAGGTAAGACTGTCTGCATCT
AGCCTCCCCTCCAATACAGACTAAGGGGTTGTTTGATAAAACTGAAACATTCAGT
GAAAATGATTCTAATGGAGATTTTGTCATACACATTGAATGTTGATCGATTCAGA
GGTTTTCAAACAACTCCTAACGTTTTTTTGTAAATTTTTGCAGAGTTGCTTGTAGA
AAGAGAGGTGGGATTAGGTTCACGATTAATGGTCACTCGTATTTTAACTTGGTGC
TTGTGACCAATGTGGGTGGAGCGGGTGATGTCATCTCGGTGTCTGTAAGGGGGTC
GAAAGGTGGGGCCACATGGCAAAAGATGAGTCGTAATTGGGGTCAAAATTGGCA
GAGTAATAGTTACCTTAATGGTCAAACTCTATCGTTTAAAGTTACAACGAGTGAT
GGCAAAACCGTAATTTCTAACAATGTTGCACCTGTGAACTGGTCATTTGGGCAAA
CCTACACAGGAAGACAGTTTTAG





