
IDENTIFICATION 

Species: Salix purpurea 

Locus: Sapur.016G259700 

Gene Model: Sapur.016G259700.1.p 

Description: SprEXPA-23 

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-23 

MGSFVTLSVLVCQFFFFVSLLNLKGINGGWLDAHATFYGANQSPATLGGACGYDNT

FHAGFGVNTAAVSGALYRGGEACGACYQLMCNYRADPKWCLRRSVITVTATNFCPP

NNNGGWCDPPRHHFDMSMPAFFRIARRGNEGIVPVLYRRVSCTRRGGVRFTLRGQS

NFNLVMISNVGGSGDIRAAWVRGARARSWAPLNRNWGANWQSSFDLRNQKLSFKL

TLVDGKTLEFFNVVPSTWRFGQTFSSRNQFS* 

CDS (coding sequence) 

>SprEXPA-23 

ATGGGATCTTTTGTCACTCTTTCTGTTTTGGTTTGCCAGTTTTTTTTCTTTGTTAGCT

TGCTTAATTTGAAGGGAATTAATGGTGGTTGGCTCGATGCTCATGCAACCTTCTAT

GGTGCCAATCAGAGCCCCGCCACTCTTGGAGGAGCTTGTGGATATGACAACACCT

TCCATGCCGGATTTGGAGTTAACACGGCGGCCGTGAGCGGTGCGCTGTACAGAGG

TGGAGAGGCATGTGGTGCTTGCTACCAGCTAATGTGCAACTACAGGGCAGATCCC

AAGTGGTGCCTCCGCCGTTCAGTTATCACGGTAACTGCCACAAACTTCTGCCCTCC

AAATAATAATGGAGGGTGGTGCGATCCTCCTCGCCACCATTTTGACATGTCCATG

CCTGCTTTCTTTCGCATTGCACGGCGAGGCAATGAAGGCATAGTTCCTGTGCTCTA

CAGGAGGGTATCGTGCACAAGAAGAGGAGGAGTTCGTTTCACTCTGAGGGGACA

ATCAAACTTCAACCTGGTCATGATCTCGAACGTTGGTGGTAGTGGTGATATTAGG

GCAGCATGGGTTAGAGGCGCGAGGGCAAGATCGTGGGCGCCATTGAACAGGAAT

TGGGGTGCGAACTGGCAAAGCAGTTTCGATCTTCGAAACCAAAAGCTGTCGTTTA

AGCTCACTTTAGTTGATGGAAAAACACTGGAATTTTTTAATGTTGTTCCTTCAACT

TGGAGGTTTGGACAGACATTTTCTTCTCGAAACCAGTTCTCTTAG 

Nucleotide 

>SprEXPA-23 

AGCTTTTTGAGATTATTTACAAGGGAAAATGGGATCTTTTGTCACTCTTTCTGTTT

TGGTTTGCCAGTTTTTTTTCTTTGTTAGCTTGCTTAATTTGAAGGGAATTAATGGTG

GTTGGCTCGATGCTCATGCAACCTTCTATGGTGCCAATCAGAGCCCCGCCACTCTT

GGTAAGTCTAAAGTTTTCAGAAAACAAGAACGCAAGATTGTAATGTGAGGTGTA

ATTTTATATATATATATATATATATATTTATGATTACGTGAATTACAGTTGAAGTT

GTAATTTTAGTTTGCTTATCTCTTATTAATGATTCTGATTTGCAAGTACCTATAATA



CTACTAGCAAGTAATTAATCAATGAAAATGGCTAACAATTCATCATTTTTTTCTCT

CTAAAAAGTTCCATGTAAACTACTTTGTGCACAGAGAATATTAACTGCACAGGAA

TTACAATATTGGTGTGATTTCTATGTGGCAGGAGGAGCTTGTGGATATGACAACA

CCTTCCATGCCGGATTTGGAGTTAACACGGCGGCCGTGAGCGGTGCGCTGTACAG

AGGTGGAGAGGCATGTGGTGCTTGCTACCAGCTAATGTGCAACTACAGGGCAGA

TCCCAAGTGGTGCCTCCGCCGTTCAGTTATCACGGTAACTGCCACAAACTTCTGCC

CTCCAAATAATAATGGAGGGTGGTGCGATCCTCCTCGCCACCATTTTGACATGTC

CATGCCTGCTTTCTTTCGCATTGCACGGCGAGGCAATGAAGGCATAGTTCCTGTG

CTCTACAGGAGGTAATAATACTATACAACACGCACACAAATTCCATGCAAATTCA

TACTTCTTTATAAAATATTATTTTGAAAATGTATGAATTGAAGGGTATCGTGCACA

AGAAGAGGAGGAGTTCGTTTCACTCTGAGGGGACAATCAAACTTCAACCTGGTCA

TGATCTCGAACGTTGGTGGTAGTGGTGATATTAGGGCAGCATGGGTTAGAGGCGC

GAGGGCAAGATCGTGGGCGCCATTGAACAGGAATTGGGGTGCGAACTGGCAAAG

CAGTTTCGATCTTCGAAACCAAAAGCTGTCGTTTAAGCTCACTTTAGTTGATGGA

AAAACACTGGAATTTTTTAATGTTGTTCCTTCAACTTGGAGGTTTGGACAGACATT

TTCTTCTCGAAACCAGTTCTCTTAGAGATTTTCTCCCCTATTTTTACATGTCTTGAT

CCGACATTTTTCGATGGTTCAAGAACATGAAGATGCAATTTTTTCCTTTTCAAGTA

AAACTTCTTTTGCATTATGAACGCATATATATATTTCTTGGATTAAAAATTTATGT

TTGACTTGACAAGTTCTTGTTGCTTGGTGATTTACTTTTGCGAAGCTCGATATTCA

AGAGCAGTGCTATTATGTAACCTAAATTGAAG 


