IDENTIFICATION

Species: Solanum tuberosum

Locus: PGSC0003DMP400032465

Gene Model: PGSC0003DMP400032465
Description: StEXLA-01

Family: Expansin Like Alpha

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/



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Stuberosum_v4_03
https://www.genome.jp/entry/T02981
http://spuddb.uga.edu/
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Legend:

Exon — Intron

DOMAIN ARCHITECTURE

Query seq.
Superfanilies

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN03022 super family 13362 Expansin-like B1; Provisional 25-243 503e-72
SEQUENCES
Peptide
>StEXLA-01

MSLFFLVFLLFVSSVIACDRCVHQSKVAYFSSASALLSGACGYGNLAIGFNGGRLAAA
VPKLYNNGAGCGACYQIRCKDPKICSKHGTTVMVTDLNTNNQTDFVISSRAFMAMA

IEGKAKDVLKLGIADVEYKRVPCDYKGKNLAVRVDESSQKPYYLAISIFYQGGQTEIV
SVDVAQVGSSNWNFLTRNHGAIWDTSRVPSGALQFRFVVTAGYDGKWIWAKSVLPS
DWKMGVIYDTGVQITDIAQEGCSPCDDGSWKT*

CDS (coding sequence)
>StEXLA-01

ATGTCTCTCTTCTTCCTTGTCTTCCTTCTTTTTGTCTCTTCTGTTATAGCCTGCGATC
GCTGTGTTCACCAATCCAAAGTTGCTTATTTTTCCAGTGCTTCTGCTCTTCTCTCGG
GTGCGTGTGGTTATGGAAATTTAGCAATAGGCTTCAATGGAGGTCGACTTGCCGC
TGCTGTTCCTAAACTTTACAATAATGGTGCTGGATGTGGTGCTTGTTATCAGATAA
GATGTAAGGACCCAAAAATTTGTTCAAAACATGGAACAACTGTAATGGTTACTGA
TCTAAATACGAATAACCAGACTGATTTTGTGATCAGTAGCAGAGCTTTTATGGCT
ATGGCCATTGAGGGAAAAGCTAAAGACGTTCTCAAATTGGGAATCGCCGATGTTG
AATACAAAAGAGTTCCTTGTGATTACAAAGGCAAGAATTTGGCTGTTCGAGTAGA
TGAATCAAGCCAGAAGCCATATTACCTAGCAATTAGCATCTTCTACCAGGGTGGT
CAAACTGAAATTGTCAGTGTTGATGTTGCTCAGGTTGGATCGTCGAACTGGAACT
TCTTGACCCGAAACCACGGAGCAATTTGGGACACAAGCAGAGTGCCAAGTGGGG
CATTGCAATTTAGGTTTGTGGTGACAGCAGGGTACGATGGCAAGTGGATTTGGGC
TAAATCAGTGCTGCCATCAGATTGGAAAATGGGGGTGATTTATGATACTGGAGTT
CAAATCACTGACATTGCTCAAGAGGGTTGTTCCCCATGTGATGATGGAAGTTGGA
AAACTTAA

Nucleotide
>StEXLA-01

ATGTCTCTCTTCTTCCTTGTCTTCCTTCTTTTTGTCTCTTCTGTTATAGCCTGCGATC
GCTGTGTTCACCAATCCAAAGTTGCTTATTTTTCCAGTGCTTCTGCTCTTCTCTGTA
AGGCACCTCTTTTAATTACTTATCTAATTTTAACTAACATGCTTTTGTTTTTTCTTA
ATCTAATTTTCAATTTCCAATATTTTTGTATTTGTAGCGGGTGCGTGTGGTTATGG
AAATTTAGCAATAGGCTTCAATGGAGGTCGACTTGCCGCTGCTGTTCCTAAACTTT




ACAATAATGGTGCTGGATGTGGTGCTTGTTATCAGGTTAATTGAGTTCTCGTTCTC
CATTAATAACAATTAATTTTGAATAATTAAATTTCTCATAAATAATTTGTGTGATT
TACAGATAAGATGTAAGGACCCAAAAATTTGTTCAAAACATGGAACAACTGTAA
TGGTTACTGATCTAAATACGAATAACCAGACTGATTTTGTGATCAGTAGCAGAGC
TTTTATGGCTATGGCCATTGAGGGAAAAGCTAAAGACGTTCTCAAATTGGGAATC
GCCGATGTTGAATACAAAAGGTAAATGTTAACAAAATAATTTTGTCCACGTTACA
AAAATGGATAGGTATGAGTTTATAAAATTATTGAGGGAGCCTACTATACGAATTT
TATGTTCCTTGTCTTCTTGTCAGCACACACTGTGTTAATGTTAATCTTTGGTGGTTT
CGTTGCAACTACCAAAAAAAATTAAAAAAATAGTTGTAGAATTTGACATAAAGG
GGCATCTTACATGCCCCACTTGACCAGACAATTGAACATAAATGATATGTGCATA
CGTGTTATTTAGTAAATTAATCAAATGGATAAGCGCTTGGAATGAAAGGTTATGC
TGCAAATTACTGTAGTACTAACATTGTTTTATTTGTGTGTATGGGAACAGAGTTCC
TTGTGATTACAAAGGCAAGAATTTGGCTGTTCGAGTAGATGAATCAAGCCAGAAG
CCATATTACCTAGCAATTAGCATCTTCTACCAGGGTGGTCAAACTGAAATTGTCA
GTGTTGATGTTGCTCAGGTAAAAAAAAAAAAAAACTACTTTCACTTTTCCATCTT
GATTTATAGTGATGAATTAATAAATGTGTTAACATGTTTTAGGTTGGATCGTCGA
ACTGGAACTTCTTGACCCGAAACCACGGAGCAATTTGGGACACAAGCAGAGTGC
CAAGTGGGGCATTGCAATTTAGGTTTGTGGTGACAGCAGGGTACGATGGCAAGTG
GATTTGGGCTAAATCAGTGCTGCCATCAGATTGGAAAATGGGGGTGATTTATGAT

ACTGGAGTTCAAATCACTGACATTGCTCAAGAGGGTTGTTCCCCATGTGATGATG
GAAGTTGGAAAACTTAA






