IDENTIFICATION

Species: Salix purpurea

Locus: Sapur.003G051700

Gene Model: Sapur.003G051700.1.p
Description: SprEXLB-02

Family: Expansin Like Beta

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Spurpurea v5 1
KEGG:-

EXTERNAL RESOURCES



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Spurpurea_v5_1

GENE STRUCTURE
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Superfanilies PLN0O3023 superfamily

List of domain hits .

Name Accession Description Interval E-value
[+ PLNO3023 PLN03023 Expansin-like B1, Provisiona 3-249 7.65¢-180

SEQUENCES
Peptide
>SprEXLB-02

MGFAFKYGCSLLCFISLLPAISYSQDYTYSRAAYYGSPDCLGTPTGACGFGEYGRTVN
DANVAGVSRLYKNGTGCGGCYQVRCKAPNLCSDEGVNVVVTDYGEGDKTDFILSPR
AYARMARPNMASELFAYGVVDIEFRRTPCHYHGYNLMFKVHEHSKFPDYLAITLLY
QAGQOQNEILAVELWQEDCKEWRGMRRAYGAVWDMPNPPKGAISLKIHVSGSAGVTW
VQAANAIPSDWKAGIAYDSAIQLS*

CDS (coding sequence)
>SprEXLB-02

ATGGGATTCGCATTTAAATATGGCTGTTCCCTTCTTTGTTTCATTTCACTACTGCCT
GCAATAAGCTACTCCCAAGACTACACATACTCAAGAGCAGCTTATTATGGTAGCC
CTGATTGCTTAGGGACACCAACTGGAGCTTGCGGGTTTGGAGAATACGGAAGGA
CGGTCAACGATGCTAATGTGGCCGGGGTTTCAAGGCTCTACAAGAATGGCACCGG
CTGTGGTGGTTGCTATCAGGTTAGGTGCAAAGCACCAAATCTGTGCTCCGATGAG
GGGGTGAACGTAGTGGTTACTGACTACGGTGAGGGAGACAAAACTGACTTCATC
CTCAGCCCACGCGCCTACGCAAGAATGGCACGTCCAAACATGGCCTCGGAACTGT
TTGCGTACGGTGTTGTTGATATAGAATTCCGGAGGACCCCTTGCCATTACCATGG
ATATAACCTCATGTTCAAGGTCCACGAGCATAGCAAGTTTCCCGATTACTTGGCC
ATAACTCTCCTCTACCAAGCTGGCCAGAATGAGATTCTAGCCGTGGAGCTATGGC
AGGAGGATTGCAAGGAGTGGAGAGGCATGAGAAGAGCCTATGGAGCAGTGTGG
GATATGCCTAATCCACCAAAGGGTGCCATTAGCTTGAAGATCCATGTGAGTGGCA
GTGCAGGGGTCACATGGGTACAGGCAGCAAATGCTATACCAAGTGATTGGAAGG
CTGGGATTGCTTATGACTCAGCCATTCAGCTCTCTTAA

Nucleotide
>SprEXLB-02

CGGCAGTTCATAGCTTCTCATCCATCTTCCTCTTCTTCTTTCTCTCATAAACTGTCT
CAACTAGCTAGTTACCTACCCAGATTATATATATATATATATTGCTGCGGAAGTGT
GAAATACTTATCACCAAGATAAGTTATGGGATTCGCATTTAAATATGGCTGTTCC
CTTCTTTGTTTCATTTCACTACTGCCTGCAATAAGCTACTCCCAAGACTACACATA
CTCAAGAGCAGCTTATTATGGTAGCCCTGATTGCTTAGGGACACCAAGTAAGTAT




ATGTATCCATGTCTCCTATTTATTCAGAGTTCATTATATTGTTTATATATGTATATA
TATATATGTGTGTGTGTGTGTTTTGCATGAAACAAGTATTGACATGCATAAGCTA
AATAACAATGCAGCTGGAGCTTGCGGGTTTGGAGAATACGGAAGGACGGTCAAC
GATGCTAATGTGGCCGGGGTTTCAAGGCTCTACAAGAATGGCACCGGCTGTGGTG
GTTGCTATCAGGTACTCACTCAAATTCAAGCCACTTAATTATCTAAGTCTTCATTA
AAAGCAATTGGCTGTTAAAAATAAACTTCATCAAAATATTGTTTCCCAATATAAT
AAGTAACCAGTGCTATTGGCGTGCGCGTCAGCTTGCTGGAGTGCTTGCCTTTACA
GACTCCTCAAAACAATCGGAAATACTTAACAATCTACGATTGTATTAATTATTAG
ATAGGCTAATAATAAAAAAATGTGTTAAGCATTGATAATGCTGGTTTTACATATT
GTTAATTAATTACAATTTCAGGTTAGGTGCAAAGCACCAAATCTGTGCTCCGATG
AGGGGGTGAACGTAGTGGTTACTGACTACGGTGAGGGAGACAAAACTGACTTCA
TCCTCAGCCCACGCGCCTACGCAAGAATGGCACGTCCAAACATGGCCTCGGAACT
GTTTGCGTACGGTGTTGTTGATATAGAATTCCGGAGGACCCCTTGCCATTACCATG
GATATAACCTCATGTTCAAGGTCCACGAGCATAGCAAGTTTCCCGATTACTTGGC
CATAACTCTCCTCTACCAAGCTGGCCAGAATGAGATTCTAGCCGTGGAGCTATGG
CAGGTGTGTTTTTTTTCTTCTTCATTTCAATTTCTTGATGTAACCCCATTTCACAAA
CTAGATTACATGGGAACTAGCATGCGCAAAAATTGATTCGATGGCTCTAATTTGA
TTCTTAATTAATGTGCAGGAGGATTGCAAGGAGTGGAGAGGCATGAGAAGAGCC
TATGGAGCAGTGTGGGATATGCCTAATCCACCAAAGGGTGCCATTAGCTTGAAGA
TCCATGTGAGTGGCAGTGCAGGGGTCACATGGGTACAGGCAGCAAATGCTATAC
CAAGTGATTGGAAGGCTGGGATTGCTTATGACTCAGCCATTCAGCTCTCTTAAAT
ATATTGAAGAAATAAGTTATTAGGGATTGCTTATGACTCCATCATTCAGCTTTCTT
AAATATATTGAAGAAATAAGTTATTAGTTTGTGCACTCGTAGGGCATACAGGAAC
TCCCAAATAATTGTTTCTTGCTCGTGTCTTTAGTTATTTTATGTATTTTGTAATCCA
GCAAGTGCTCTCTGCTGTGAAGTGTGAACAATAAAACAAAATGGGTTTCTGTACT
TTGTGTTAGAAAGAATATGAATATGAATATAGT



