
IDENTIFICATION 

Species: Salix purpurea 

Locus: Sapur.002G134300 

Gene Model: Sapur.002G134300.1.p 

Description: SprEXPA-05 

Family: Alpha Expansin  

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 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>SprEXPA-05 

MASLSVLSYAIFLFLGIYCTQCRFGSAAWQQAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNLY

TDGYGIKTAALSTALFNDGKSCGGCYQIVCDSSKVPQWCLGGKYITITATNFCPPNYN

LPNDNGGWCNPPRPHFDMSQPAFLTIAKYRAGIVPILFRKVGCNRSGGIRFTINGKNY

FELVLISNVGGAGDISRVWIKGSNSNQWEAMSRNWGSNWQSLSYLNGQSLSFKIQTS

NGKTRTALNVAPSNWVFGQSFKSNVQF* 

CDS (coding sequence) 

>SprEXPA-05 

ATGGCAAGCCTTTCTGTTCTAAGCTACGCAATCTTTTTGTTCCTGGGTATATACTG

CACGCAATGTCGCTTCGGCTCTGCGGCTTGGCAACAAGCCCATGCAACTTTCTAC

GGGGGAAGTGATGCTTCTGGTACAATGGGTGGTGCCTGTGGATATGGAAACCTTT

ACACTGATGGCTATGGAATAAAAACTGCGGCACTGAGCACAGCCTTGTTCAATGA

TGGCAAGTCATGTGGCGGGTGCTATCAGATAGTCTGTGATTCAAGCAAGGTTCCT

CAATGGTGCCTCGGGGGTAAATATATTACAATCACGGCTACTAATTTCTGTCCTCC

AAACTATAACCTCCCTAATGACAATGGAGGCTGGTGCAATCCTCCTCGACCGCAT

TTCGACATGTCTCAACCTGCTTTCCTGACCATTGCCAAGTACAGAGCTGGAATTGT

ACCTATTCTGTTCAGAAAGGTGGGCTGCAACAGAAGTGGAGGCATCAGATTTACC

ATCAACGGAAAGAACTACTTTGAGCTGGTGCTCATATCCAATGTCGGTGGAGCTG

GGGATATCTCCAGGGTATGGATCAAAGGGTCTAATTCTAATCAATGGGAAGCCAT

GTCAAGAAACTGGGGGTCCAATTGGCAGAGCCTGAGCTATCTAAATGGTCAGAG

CTTGTCCTTTAAAATCCAAACCAGCAATGGGAAGACCCGGACAGCACTCAACGTG

GCACCTTCCAATTGGGTATTTGGGCAGTCCTTCAAAAGCAATGTCCAATTCTAA 

Nucleotide 

>SprEXPA-05 

TAAACACCTTCTTAATAATTAGTTCATTTTTTCGTTGAAATAAAAGGGGAACCATA

TTTTGTTGTATGTTTAAACTCGCATTACTAGAAGAAAGAGTTGTTTTTTACAAAGT

CAACGTGCCGTACTTCTTCAGTACCGGAGCTGATGCGTTACGGAAGTTGTGGTTG

TTGATGGCGTTTGATGTAACACATTGGTTTGAGCAAATATGATGAGCACGAGTTA

AGGCCAAGGCGGGCTCAGCATGAATTAGTTAACACAAGATACTCTAATGCTTCAC

ATTTCTGAAATTAAGTTGGTGATTGAAGCAATTATTCATAATTTCCTCTTCTTAAA



CCAACCAAACAATATGATCCCATGTGTGAATCATTTATTGGTTGGCTGTGTGAGC

TCACTGGGGATGTCATCACCCATGTGCCATGAACGTGAACATCCCCCAAGACATG

CCGAGTTAAACGGTACCGTAGTCATAACAATGCGTACATAAATAGATGATTGACT

TATATTTTATCTTAAACTTCATCCATAAATATGTTTATTTATTGATGACAAGTCAT

AATAGCTTTTAAATATACCTAGTGGTGGTTGCTTGTATAGTTGCGAGCACAAAAG

AAAATTATTTGCAAGTCACATATGATGTTTTTTCATCGAATTACTTTGAATAGTTT

AGTTGTAGTCTTCAATTCATATCCTTGCTAGGCGTTAGTTATGGAAAAGTTGGCGT

TACCTATAACCCCTGCTATACTTAATTGTCTGTTTGGCAATTTGCATGTCAACTGT

ACCATAACGTACAACGAATCTTACAGGTAAACCTTTTGTTCTGGTTCCGGATTTGC

CCAAATCCCAAGAACTTGAGCAATAAGTGGATGAATCCTATGGGTTCGTTCTTGC

AGGTTGTGGGTGACGGCAGCATGCATGCATACACATACAGGTACAGATACACAC

ACACACATACTCACACATAGACATACATACATGCATACACACATACTCATACATA

CACACATATGAAAAGTCACATATTCCTGATTTAATTATAACTATGGATATTGCCGT

TAAAGGGATGAGGGGGAATGCGAAACGTATTAATTCGACACCTTTCTAATCTAGT

CGTAACATGGAGAATATGATAAATAAATAAATTCACGTACTAGATGTATATTATT

TTTTTATTGTGAGAGTACATGTACATGGTTGATCAATCAACTGCCCAATGCATCTT

AAAATAACTTTTCTACCGAGAGGAGATTATTTTACGAGCGTCTTCAAGTAACGTT

GGAAGAAGTAAATTCCTTAGAGAGTGGATATCTAGCTTATCTTTGATCAAAGTTA

TATATAGGAAGCATACCACCTAACTTTCTTTTTCCCATTTAATTTGGAGGAGCACA

CTTTGATATCATGAAAAATATCATGAATGTGTTGCACATCTAGAAAATCAAAATG

ACTCTTTGAAAAACACTCCTTTAGATTAATGTTGAAAATTTCAAAATTAATTCAAG

CATATAGAAATTTCTTGCGTAATGTCCTTGTTGCCATTGCATGATTATGGAATATA

TTGCGCTCAGTCAACATGGCTGCAATCAATTTCCCCACTTTTCACATTGCATGAAT

GATATTTTAATGAGCAGACAGAATGCAAGTAGTGAATATAAATAGTTGCCGAGTT

TTGCATCTTCTTCATCAAATTAAACTAGCTAGCTCTAGCAATATATAGCAAATAA

ACCAGCCTCCATTGTCGTGGAGGAAAGATAATATCATGGCAAGCCTTTCTGTTCT

AAGCTACGCAATCTTTTTGTTCCTGGGTATATACTGCACGCAATGTCGCTTCGGCT

CTGCGGCTTGGCAACAAGCCCATGCAACTTTCTACGGGGGAAGTGATGCTTCTGG

TACAATGGGTAAGTGCTTATTTACTTTCGATATTCTCTCTTTCTATGTACTTCAAG

GGAAAGTATTGCGATGCAAGATGTGATACATCTGTTCACAAAAGTGCTGACTGTT

TTGAGTTAATGATGCCCATTTAGGTGGTGCCTGTGGATATGGAAACCTTTACACT

GATGGCTATGGAATAAAAACTGCGGCACTGAGCACAGCCTTGTTCAATGATGGCA

AGTCATGTGGCGGGTGCTATCAGATAGTCTGTGATTCAAGCAAGGTTCCTCAATG

GTGCCTCGGGGGTAAATATATTACAATCACGGCTACTAATTTCTGTCCTCCAAACT

ATAACCTCCCTAATGACAATGGAGGCTGGTGCAATCCTCCTCGACCGCATTTCGA

CATGTCTCAACCTGCTTTCCTGACCATTGCCAAGTACAGAGCTGGAATTGTACCTA

TTCTGTTCAGAAAGTATGTTCTTATTAATATTTAATACTTTCCATTCTGAGTCTCTT

GACATTATATTTTGGAATATTATAGCTAAAACTTTGGAACTGTGTTCTCGTGTCTT

ATTATTTCTGGTGTATCATCAGGGTGGGCTGCAACAGAAGTGGAGGCATCAGATT

TACCATCAACGGAAAGAACTACTTTGAGCTGGTGCTCATATCCAATGTCGGTGGA

GCTGGGGATATCTCCAGGGTATGGATCAAAGGGTCTAATTCTAATCAATGGGAAG

CCATGTCAAGAAACTGGGGGTCCAATTGGCAGAGCCTGAGCTATCTAAATGGTCA

GAGCTTGTCCTTTAAAATCCAAACCAGCAATGGGAAGACCCGGACAGCACTCAA

CGTGGCACCTTCCAATTGGGTATTTGGGCAGTCCTTCAAAAGCAATGTCCAATTCT

AATTCTAAATCATGCACAGAAGTTCCTGATAATGTGCTTATTTCCCTTTGCATCCT

GTCGTCTCTAATTTGTTGATGTGCTCTTTGTTTTTTCGGTTTGTCTGCACTGTATTT

TAGGACGTCTATGTTTAAACCATCTTGGGTGTGGCTTAGAATTTAACGGTTAAGC



CCACAGCGAAAAGGGAGAAACTTGTGTAAGCACACTGGTCCATTATTATAAACAT

TTCCTGATTCCCCTGCTATTATTCTCTTCCCTTTATGATACCTCGTCTAATTATTAC

TAGGTTGGGCCTGCTCCATGGCCGGACCATTCCTTTTAATGTAATTATTGC 


