IDENTIFICATION

Species: Solanum tuberosum

Locus: PGSC0003DMP400033904

Gene Model: PGSC0003DMP400033904
Description: StEXPA-07

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-07
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Legend:
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DOMAIN ARCHITECTURE
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Query seq. MEGACGYGNL YSEGYGTNTRALS TALFNNGL SCGSCFEL KEVGDSKIIOL PGS TV THTNFOP PHFALPNNAGGICNPPLRHFTLADPYFORMA0 YRAG TUPWHYRRY PCCKKGG TRFTINGHE YN WLV TNV GGSCOMNAVS TG SRTEWTAMSRNNGONUCSNALL DGOT 1SFIVT TROGRTWFCNNAT PRGUSFGKTYTGACF T
Superfanilies PLNOOOS0O

B PN spertamly ot expansin A Provsiona 1205 sz
SEQUENCES

Peptide

>StEXPA-07

MGGACGYGNLYSEGYGTNTAALSTALFNNGLSCGSCFELKCVGDSKWCLPGSIVVT
ATNFCPPNFALPNNAGGWCNPPLHHFDLAQPVFQKMAQYRAGIVPVAYRRVPCQKK
GGIRFTMNGHSYFNLVLVTNVGGSGDVNAVSIKGSRTEWIAMSRNWGQNWQSNAL
LDGQIISFKVTTGDGRTVFCNNAIPAGWSFGKTYTGAQFT*

CDS (coding sequence)
>StEXPA-07

ATGGGTGGAGCATGTGGTTATGGGAATTTGTACAGTGAAGGATATGGTACAAAC
ACAGCAGCATTGAGTACAGCACTGTTCAACAATGGGTTGAGTTGTGGATCTTGCT
TTGAGCTTAAGTGCGTGGGTGATTCGAAGTGGTGCCTTCCAGGCTCTATAGTGGT
AACTGCTACTAATTTTTGCCCACCAAATTTTGCCCTTCCGAATAATGCTGGTGGGT
GGTGCAATCCTCCCCTGCACCACTTTGACCTCGCTCAGCCTGTTTTTCAAAAAATG
GCTCAGTACAGAGCTGGGATTGTTCCTGTTGCTTACAGAAGAGTACCTTGCCAGA
AAAAAGGCGGAATCAGATTCACAATGAACGGTCACTCATACTTCAATTTGGTTCT
GGTGACGAACGTCGGGGGTTCAGGAGATGTAAATGCAGTTTCGATTAAAGGTTCC
AGAACAGAGTGGATAGCAATGTCACGCAATTGGGGTCAAAATTGGCAGAGCAAT
GCATTACTTGATGGTCAAATTATATCATTTAAAGTAACTACAGGTGATGGCCGCA
CTGTTTTCTGCAACAATGCTATCCCTGCTGGATGGTCTTTTGGGAAAACTTACACC
GGCGCACAGTTCACTTAA

Nucleotide
>StEXPA-07

ATGGGTATGCTAATTACTTTCGAGCTAGTTTATGAATTTCAAATTACTTAAATTAA
AGTTATTGAGTTATGTCGAACCTGTGCTCGGCGCCCATGTGCCTTTTCCATTTTCT
ACCTAAAGAATTGTTAAAATTCAGGTGGAGCATGTGGTTATGGGAATTTGTACAG
TGAAGGATATGGTACAAACACAGCAGCATTGAGTACAGCACTGTTCAACAATGG
GTTGAGTTGTGGATCTTGCTTTGAGCTTAAGTGCGTGGGTGATTCGAAGTGGTGC
CTTCCAGGCTCTATAGTGGTAACTGCTACTAATTTTTGCCCACCAAATTTTGCCCT
TCCGAATAATGCTGGTGGGTGGTGCAATCCTCCCCTGCACCACTTTGACCTCGCTC
AGCCTGTTTTTCAAAAAATGGCTCAGTACAGAGCTGGGATTGTTCCTGTTGCTTAC
AGAAGGTAAGAGCCTAACTTGAATCTAGAATACCTTATTCTTTTATTTTGTTGAAA




ATCTCAATTTATGGTCTCTGTCTTTCCACCAAGCTAGCGTTTGGCTATAGAATTTG
AATCTATTTGGCATAAAATTTGATCACAACACTATTTTCAATTTTTCAAAAACTGG
CTCAATAAAACTTTCAGTCACGAACTTCAAATATTTTATTTTTCCAAGTAAAATTT
ATGTTTAAACACAATTTCATGTTTTAAAAAGCACAACTTAAAATATTCAATTTCAA
AATTTATGGCGAATCTGGAGCTAAACTATTGCGGTTAGTTAAGCCAGTTAACAAG
GTCAAAGTCAGAAAAATGTCAAAAGTGATTTTTTAAAAGTTCTAATTATATAGAT
AGAGTTAATATACTAAATATTCCCAAAACAAAAAACAAGATAACCCATCTTGTGT
AGGAACGGACCAAGCTGGTAAGCTGAGAATTTACATGAATCTAATAATTTTTAAT
AATCAAAACTCTTTCTGTTATACCGCTCAATTTTCAATACTGTCATGCCTTGTGAA
TTGTTCCTTAGTTAGTTTGGCACAAGCATCCTGCCGGTTACATCTCGTGACAAAGA
TTGGGCCCCTCCCCCTACTAGTAATATTTATATCGGTGTTCGGTTATATATGTGCA
CTTCCCAAGTTTCAAATTTTGTTGCCATTAATGCAGAGTACCTTGCCAGAAAAAA
GGCGGAATCAGATTCACAATGAACGGTCACTCATACTTCAATTTGGTTCTGGTGA
CGAACGTCGGGGGTTCAGGAGATGTAAATGCAGTTTCGATTAAAGGTTCCAGAAC
AGAGTGGATAGCAATGTCACGCAATTGGGGTCAAAATTGGCAGAGCAATGCATT
ACTTGATGGTCAAATTATATCATTTAAAGTAACTACAGGTGATGGCCGCACTGTT
TTCTGCAACAATGCTATCCCTGCTGGATGGTCTTTTGGGAAAACTTACACCGGCG
CACAGTTCACTTAA






