IDENTIFICATION

Species: Salix purpurea

Locus: Sapur.004G136800

Gene Model: Sapur.004G136800.1.p
Description: SprEXLA-01

Family: Expansin Like Alpha

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
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Query seq,
Superfanilies PLN#3023

+ Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN03023 super family 3362 Expansin-like B1; Provisional 25-243 1.74e-73
SEQUENCES

Peptide

>SpPrEXLA-01

MALFLCFLFLIFSSAAACDRCVHQSKVAYFSRASALSSGACGYGSMAIGFNSGNLAA

AVSSLYKDGAGCGACFQIRCKDANLCSSRGTRVIVTDLNRNNQTDFVLSSRAFMAM

AKKDRGQDILKQGIVGVEYKRVPCEYKNQNLAVRVEESSKNPNYLAIKLLYQGGQT

EVVAIDFAKVGSSNWGFMSRNYGAVWDSDRVPSGALQFRFVVTAGFDGKWIWARN
VLPEDWKPGMTYDSGVQITDIAQEGCSPCDDGIWK*

CDS (coding sequence)
>SprEXLA-01

ATGGCTCTCTTTCTTTGCTTTCTTTTCTTGATCTTCTCCTCCGCTGCTGCCTGTGAC
CGATGTGTCCACCAATCCAAGGTCGCGTATTTCTCCAGAGCCTCAGCACTCTCGTC
CGGGGCTTGTGGATACGGTTCCATGGCGATAGGGTTTAACAGTGGAAACCTCGCA
GCTGCAGTTTCCTCCCTTTATAAAGATGGAGCTGGATGTGGCGCTTGTTTTCAGAT
AAGATGCAAAGACGCAAATTTATGCAGCAGCAGAGGGACTCGAGTGATCGTGAC
TGATCTCAATCGCAATAACCAGACGGACTTTGTTCTTAGCAGCAGAGCCTTCATG
GCCATGGCCAAGAAGGATAGGGGCCAGGACATCTTGAAACAGGGGATTGTGGGA
GTGGAATATAAAAGGGTACCTTGTGAATACAAAAACCAGAATCTGGCTGTCCGA
GTAGAAGAATCGAGCAAAAACCCAAATTACTTGGCCATTAAACTGCTGTATCAGG
GTGGTCAGACAGAAGTGGTCGCCATTGACTTTGCTAAGGTCGGGTCTTCAAACTG
GGGTTTCATGAGCCGGAACTATGGGGCCGTGTGGGACTCGGACAGGGTTCCATCA
GGGGCGCTTCAATTCAGGTTTGTGGTTACAGCTGGATTTGATGGGAAATGGATCT
GGGCTCGGAATGTCCTGCCCGAAGATTGGAAGCCTGGGATGACATATGATTCGGG
AGTACAGATCACTGATATCGCACAAGAGGGCTGCTCTCCGTGTGATGATGGGATT
TGGAAATGA

Nucleotide
>SprEXLA-01

CCACAGCTGTAAGAACGTCGACAAGTAGTCGGTGCTTGACCCCATCGTTTTTTTTC
ACTTGAATGTCCACTGTCTTGTATCGCTCTCTCACCTCCACTTCTGAGCATTTTTAT
TTTATTTTCTACCGCATCATAATAATAATAAAGTTCATCAAGATTTTCTGCCTTTTT
TTTTGGGTCTAACGATGACCTGTAGTCCACACTGCAGCCGTACTCACTGCCCTATA
AATTCCTAATCAATCCTGTTTTTCTACATTCACAAGCCTACATTGCTTAGTTTCTTT



TCTGGCAAATGGCTCTCTTTCTTTGCTTTCTTTTCTTGATCTTCTCCTCCGCTGCTG
CCTGTGACCGATGTGTCCACCAATCCAAGGTCGCGTATTTCTCCAGAGCCTCAGC
ACTCTCGTGTAAGGGGGTCGTGATTCTTCTTCAACCTTGCCATTTTTTATCATATTT
TAATGGGATTCTTACCTGGTTTTTCTGGTGCAGCCGGGGCTTGTGGATACGGTTCC
ATGGCGATAGGGTTTAACAGTGGAAACCTCGCAGCTGCAGTTTCCTCCCTTTATA
AAGATGGAGCTGGATGTGGCGCTTGTTTTCAGGCTCGTACCAGAGACCACCCCAC
TTCTTTGCCATGTATCTGGTGGAATGTTTAGCTCACTGATCATTTCATTGATTGATT
ATTGCTCGCAGATAAGATGCAAAGACGCAAATTTATGCAGCAGCAGAGGGACTC
GAGTGATCGTGACTGATCTCAATCGCAATAACCAGACGGACTTTGTTCTTAGCAG
CAGAGCCTTCATGGCCATGGCCAAGAAGGATAGGGGCCAGGACATCTTGAAACA
GGGGATTGTGGGAGTGGAATATAAAAGGTGAGACCATGTATTAAGGGATTTATTT
TATCTTAATTGTCTTGATAGATAGTGATCTATGTGCTTAAATAAATGATCATTTAT
TTGATTACTCAACATGATATTTTATTTATGAGTTGCTTCTCCTGGTAATAATGGCT
GTTTGGTTAAACCAGCCACATGAAGAAATCAATATGGCATGGACACACTTGATAT
AATTTTATACAGTCATTTTGTACCGATTCCTGGGGACAGAAACCAGGACAATAAA
ATAAATGCCAGTAACGGTCAAATATGCAAAAGCTGTTTTGGTGTCTAGTTCAGAT

TTTGGTTAAGATTTTTTTTTTTTTTAGAAATATATTAAAATAATAATTTTTTATTTI
TTAAGAAATTATTTTTGACATCAGCAGATCTAAGAACATCAAAAAAATAATTTAA
AAAATATATTTTTTTTTTCTAAAATATTTTTGAAAAATAGGGTGAAAAACCCCATG

AATCTAATTAATGGGGATTTGCATAGATCTAGACAGCTAGCATTGTCCGTGTTTC
AGGGCTCCATTGCTAGAAAACGATAATGTAAACACACACAAAAAATGTCAAAAA
GTGATCTTATGCTGATTTGAATCTGCTATGATCAGGGTACCTTGTGAATACAAAA
ACCAGAATCTGGCTGTCCGAGTAGAAGAATCGAGCAAAAACCCAAATTACTTGG
CCATTAAACTGCTGTATCAGGGTGGTCAGACAGAAGTGGTCGCCATTGACTTTGC
TAAGGTTAGCTTGAACTAACCACAGTGAAGCACATTACATATGCCAACCAACGCA
ATTCTTAAACTTATGCTGACTGTCGGATAAACTTTCACAGGTCGGGTCTTCAAACT
GGGGTTTCATGAGCCGGAACTATGGGGCCGTGTGGGACTCGGACAGGGTTCCATC
AGGGGCGCTTCAATTCAGGTTTGTGGTTACAGCTGGATTTGATGGGAAATGGATC
TGGGCTCGGAATGTCCTGCCCGAAGATTGGAAGCCTGGGATGACATATGATTCGG
GAGTACAGATCACTGATATCGCACAAGAGGGCTGCTCTCCGTGTGATGATGGGAT
TTGGAAATGAGGACCCTGCCTTCCACCCATGTGAATATATATCATTCTACACGAC
AGAATTAAATAATGTAGAAGAATATTATAAAGTTAGCATCATATATTATAGTATT
AGCCACTAAGCTTCAATTTTCAGATTTCTTTTCTTACCTTGCATATCCTTGGCCTTA
GCTCTTCTCGATCGGAGCCAATGCCTCGATGCTGAAGGAGGTAGCCCTTTTAATA
TTATTAATAGCAGCATGGTGGATCATAATAGGAAGCAGCAAAAGGATATAAAAT
TAGATAATATTTTTCACTAACCTCCTCGTGATGGAACTCTTGTCGGTCAGATGGGC
TTTTGAGATTAATAGAATAAAAGCTTATTATTGGAATGTCATGG



