IDENTIFICATION

Species: Solanum tuberosum

Locus: PGSC0003DMP400029232

Gene Model: PGSC0003DMP400029232
Description: StEXPA-02

Family: Alpha Expansin

3D structure:
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KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02981
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Query seq.
Superfanilies PLN000S0

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNOOO50 super family ci31535 expansin A; Provisiona 38-265 3.17e-88
SEQUENCES

Peptide

>StEXPA-02

MLLLSLLVAFTLFSPTPFVHSHYNWSPSSSSTSSSSNFQSEWRPARATYYAAADPRDV
VGGACGYGDLERNGYGKATAGLSTVLFDKGQICGACYEVRCVEDLRWCIPGTSIIVT
ATNFCAPNYGFDLDGGGHCNPPNAHFVLPIEAFEKIAIWKASNMPIQYRRIKCRKEGG
VRFTVGGSGIFLSVLISNVAGSGDIVAAKVKGSRTGWLPMGRNWGQNWHINADLKN
QPLSFEMTSGDGATLTSYNVAPKNWNFGQTFEGKQFGS*

CDS (coding sequence)
>StEXPA-02

ATGCTACTACTGTCACTTTTAGTAGCATTCACACTCTTTTCTCCAACCCCATTTGTT
CATTCTCACTACAACTGGTCACCTTCTTCTTCCTCCACCTCCTCCTCCTCCAATTTT
CAGTCTGAGTGGCGTCCTGCACGCGCCACCTATTACGCCGCCGCGGACCCACGTG
ACGTCGTGGGTGGCGCTTGTGGATATGGGGATTTGGAGAGAAATGGGTATGGAA
AAGCTACAGCTGGGTTAAGTACTGTGCTTTTTGATAAGGGTCAGATCTGTGGTGC
TTGTTATGAAGTGAGGTGTGTGGAGGATCTGCGGTGGTGCATTCCGGGTACTTCT
ATAATTGTTACAGCCACTAATTTTTGTGCACCAAATTATGGGTTTGATCTAGATGG
TGGTGGTCACTGTAATCCGCCTAATGCCCATTTTGTGCTACCCATTGAGGCTTTTG
AGAAGATTGCTATTTGGAAAGCTTCTAATATGCCCATTCAATACCGCAGGATAAA
GTGCAGAAAGGAAGGTGGAGTTCGATTCACTGTTGGCGGCTCTGGAATATTCTTG
TCAGTTCTAATCAGTAATGTTGCAGGTTCGGGTGATATAGTGGCAGCAAAAGTTA
AGGGTTCAAGAACAGGCTGGCTTCCTATGGGTAGGAATTGGGGCCAAAACTGGC
ACATCAATGCAGACTTAAAGAATCAACCGCTTTCTTTTGAGATGACTAGTGGTGA
TGGGGCCACCTTGACATCTTACAATGTAGCTCCCAAGAATTGGAATTTTGGTCAG
ACCTTTGAAGGCAAGCAGTTTGGGTCTTAG

Nucleotide
>StEXPA-02

ATGCTACTACTGTCACTTTTAGTAGCATTCACACTCTTTTCTCCAACCCCATTTGTT
CATTCTCACTACAACTGGTCACCTTCTTCTTCCTCCACCTCCTCCTCCTCCAATTTT
CAGTCTGAGTGGCGTCCTGCACGCGCCACCTATTACGCCGCCGCGGACCCACGTG
ACGTCGTGGGTGGCGCTTGTGGATATGGGGATTTGGAGAGAAATGGGTATGGAA
AAGCTACAGCTGGGTTAAGTACTGTGCTTTTTGATAAGGGTCAGATCTGTGGTGC



TTGTTATGAAGTGAGGTGTGTGGAGGATCTGCGGTGGTGCATTCCGGGTACTTCT
ATAATTGTTACAGCCACTAATTTTTGTGCACCAAATTATGGGTTTGATCTAGATGG
TGGTGGTCACTGTAATCCGCCTAATGCCCATTTTGTGCTACCCATTGAGGCTTTTG
AGAAGATTGCTATTTGGAAAGCTTCTAATATGCCCATTCAATACCGCAGGTTCGT
GCAGCTACTTATATATGTGTGTTTTTAGAAAATATTCAACTGGTTCTATGTTTCCC
CTACGGCAAGAATCGGATATACTTACTCCGTTTAAATTTGTTTGACGTGGAGTTTA
AGAAAGCAAAGAATATGTGTTTTAATTTTCTAGTCTTAAACAAGTTAGATGAAAA
GTTGAAACTAAATAGTTGCCAAAAAGGAAAGAGGCAAGATAAACAAATTGAAAT
TATTTAGCATTAGAATGAAACAGAACTAAGAAAAGGGGAATGGATTCATTTTCAT
ATAGCTAACCTCAGATAATCTAAGATTGAGGTTTAGTTGTTATATTGGTTTACCCA
TTTATGGTAAAAGGTTCTACCAACTGTCAGCTAAAACATTCTCTGAACTAGTTTGA
TTACAGCTTAAAAAGATTAAGTTCTTACAGCTGTAGTTGAGGACCGCGAGAAGAG
TTGATTGCGATTGTTGAATATTTAATGGTAGGTTAAAAAAGCAGAAAAGGAAGTA
GCTGAAGGGCATTTACTGAAAACTGAAAGGAAATTTGAATGAATGCTTAGGACA
GGTAGCAATGGAAAAAAAATAGACATTGCTTATGAGAATACGAAAAAAAATGAA
GGTGGGGGGGAGGGAAGGAAACACAAATGTGAAGTATACAAGGCCCTTAAGATT
GTAGTCAGTTTATGGGGGATTTTGGGATCAATATATTAGAACCACTAGCTATTAC
TTGTGATTTCATTGGCTTTTTCCTTCAGTAAGTAATTTCAATGGCTTTCAGGGAGG
GAGCAAATCTTTTTCTAATATTTATGATATGCATGTTCTATATCAGAAGAATCATT
ATCTGTGTATTGATTTCTGTAGATTATCATAGTATGTACATCTTCTATTTGTTTCAA
AGGTTGTCCTCAATTGTAATGTGAATGTTTCTCTTAAAGGAAAGACTCTAATAAC
CTTTTGGCCAATGCATGTGAATAAATCTATACATATGGAACATCCAAACAAATGT
ATTTATAAAAATATTCTGATGAAGATGATCTAAAGTTCATTTGTATTGGAAAATG
TATTTAGAGCTTCCTGGGAACTAAACAACACTATTGGTTCTCGCTGTGACTACTGT
TGAGAATATAATCAAATAATAAAAGTGTGTTCTCTCTAACAGCTTAAGCTTTTAG
ATGAGATGGTCACACACTTCAACATGGTATTAGAGCAGGCAAAGGTCCTGAGATC
GAATCTCACCGCCTGCACGTGAGGGGGCGTGTTGAGAATATAATCAAATAATAA
AAGTGTGTTCTCTCTAACAGCTTAAGCTTTTAGATGAGATGGTCACACACTTCAAC
ATGGTATTAGAGCAGGCAAAGGTCCTGAGATCGAATCTCACCGCCTGCACGTGAG
GGGGCGTGTTGAGAATATAATCAAATAATAAAAGTGTGTTCTCTCTAACAACTTA
AGCTTTTAGATGAGATAGTCACACATTTCAACAACTACCTCCCTATCAGTTTCACT
ACTCTTTTTTCCTAACTACTCTGCATGCTCTGTTTCTAATCTTCAGACTTAAAAAA
ATGACCTACATGGTTTTTGAAGGATGTTCCTTCCTGCCTAGAGGATGAGCTTTTAA
TTCTAATAGACCAATTGGTAACATAACATACACTTTCAAACTGCATAAAATGTTT
AGAACTCTTCTTGGATTTTGTTAGCTCTATAGCTTAGAAAGAGGCTACAAATCCTT
TTTTTTGTGAGCTTTAACTGATCTATCCTTGTAAAGCTTGCATCTTCTTGATGCCTT
GAAATGAATCTACTTACTTCAACAAAAAAAAAAAAAAACTGCATAAAATGTTTA
GAACTCTTCTTGGATTTTGTTAGCTCTATAGCTTAGAAAGAGGCTACAAAATCCTT
TTTTGTGAGCTTAACTGATCTATCCTTGTAAAGCTTGCATCTTCTTGATGCCTTGA
AATGAATCTACTTACTTCATCAAAAAAAAAAAAAAAAAACTGCATAAAATGCCT
GCAATCTTCTTACTGTATATTGGCCATTACTTCTATTATGAATAAATTTTATGAGC
CTTTGAGAAATATCTATCCTGTCCTTAAGTTAATGGTGATTTATGTCCAAATAGAT
ATAGGGATACACTTATAAGAGGTATTCCATGTCGCCATCCACCAAATATGCACCT
ATTGGTATTATTGGTATTCCATAATATTTGGTATAGAAATTAGATGTACTTTCCAT
CCAAGAAGCACCATGAACAGATTTGAGACTGATTACACCATCCACCTTCAAGTGC
CTTTTCTTTCTGCTTGGCCAAACAGTACAATTTTCTGCAAATTTCATGTAGCTCAT
CTACATACTTGCAAAAATCCTTCCGATCCCAAAAGAGGCTACATCTACATGTTTA




TCTCCCTTTTTAATTCGACAATGCAAGTAATTCCCAGAATTCCTTTGTTGAAGATC
TTTCCTGTATGGCACCTAACCATATGCTTGGTTTCTTAATTCTGAACAGGATAAAG
TGCAGAAAGGAAGGTGGAGTTCGATTCACTGTTGGCGGCTCTGGAATATTCTTGT
CAGTTCTAATCAGTAATGTTGCAGGTTCGGGTGATATAGTGGCAGCAAAAGTTAA
GGGTTCAAGAACAGGCTGGCTTCCTATGGGTAGGAATTGGGGCCAAAACTGGCA
CATCAATGCAGACTTAAAGAATCAACCGCTTTCTTTTGAGATGACTAGTGGTGAT
GGGGCCACCTTGACATCTTACAATGTAGCTCCCAAGAATTGGAATTTTGGTCAGA
CCTTTGAAGGCAAGCAGTTTGGGTCTTAG





