IDENTIFICATION

Species: Salix purpurea

Locus: Sapur.001G000800

Gene Model: Sapur.001G000800.1.p
Description: SprEXPA-01

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
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Query seq,
Superfanilies PLNOOOSO

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNODOS0 super family 1535 expansin A; Provisional 6-252 1.39%-160
SEQUENCES
Peptide

>SPrEXPA-01

MKPLKMECLGYTIMILLTVSKIVKGSGTGWTSAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNL
YSQGYGTNTAALSTALFNKGLSCGACYEIKCVNDNKWCLQGSIIVTATNFCPPNNAL

PNNGGGWCNPPQQHFDLSQPVFQKIAQYRAGIVPVQYRRVACRKSGGIRFTINGHSY

FNLVLITNVGGAGDVVAVSIKGTGSKWQAMSRNWGQNWQSNTYLNKQALSFKVTT
SDGRTVVSNNVAPSNWAFGQTYTGGQF*

CDS (coding sequence)
>SprEXPA-01

ATGAAGCCATTGAAAATGGAATGCCTTGGATACACCATAATGATTCTTCTTACAG
TCTCAAAGATTGTCAAGGGTTCTGGCACTGGGTGGACCAGTGCCCATGCGACATT
CTATGGAGGAGGTGATGCATCTGGAACAATGGGTGGCGCTTGTGGATACGGGAA
TCTCTATAGCCAGGGGTATGGGACAAACACAGCAGCACTGAGCACTGCTCTTTTC
AACAAAGGCCTGAGCTGTGGAGCCTGCTACGAGATTAAGTGTGTAAATGACAAT
AAATGGTGCTTACAGGGGTCCATTATTGTCACAGCCACTAATTTCTGCCCACCAA
ACAATGCTCTTCCTAATAATGGCGGAGGGTGGTGTAACCCTCCCCAGCAACACTT
TGATCTTTCTCAGCCAGTTTTCCAAAAGATTGCCCAGTATAGAGCTGGAATAGTG
CCTGTCCAGTATAGAAGGGTTGCTTGCAGAAAGAGTGGTGGCATCAGATTCACGA
TCAATGGGCACTCCTACTTCAATCTGGTGCTGATAACAAATGTGGGAGGAGCTGG
TGATGTGGTCGCGGTTTCCATTAAAGGGACTGGAAGCAAGTGGCAGGCAATGTCC
AGGAACTGGGGCCAGAACTGGCAGAGCAACACCTATCTGAATAAACAAGCCCTC
TCTTTCAAGGTCACAACCAGCGATGGACGGACGGTGGTTTCCAACAACGTGGCTC
CTTCCAACTGGGCTTTTGGCCAAACCTACACGGGAGGGCAGTTCTAG

Nucleotide
>SprEXPA-01

TTTTTTTATTCTTAATTAACTTGCCCATATACTGATATAATATTATAACAATCCACT
TCCTTGAGTTGCATTCTTGTCTATATAAACAACTCCATTGCTTCGCTTCCTCCCATC
ACGTCCTCTATAGTTTCCCACTTGTGCTAGCTGCTGCCCGCTGCTATTCCAATCTT
GATGAAGCCATTGTGAGGCCAAACTCTGATCGTTCATGTCCCGCTATTTGTCTCTT
AAGTTCTCTTGTTTGCTGTCAACTCAAAATGTTTTCTTGATTTCTAACTAATCATCA
CTTTCGCTGTGCTTTGTGCCAGGAAAATGGAATGCCTTGGATACACCATAATGAT



TCTTCTTACAGTCTCAAAGATTGTCAAGGGTTCTGGCACTGGGTGGACCAGTGCC
CATGCGACATTCTATGGAGGAGGTGATGCATCTGGAACAATGGGTAAGAAATTA
AGGAAAAACAATAAATTCATTTTAAATTTTTTGCTTGCGCTTAAATCTGCTCCACG
CTATTAAACTTTTTTCATCGTATATAATTGGTTGCTTCTGCAGGTGGCGCTTGTGG
ATACGGGAATCTCTATAGCCAGGGGTATGGGACAAACACAGCAGCACTGAGCAC
TGCTCTTTTCAACAAAGGCCTGAGCTGTGGAGCCTGCTACGAGATTAAGTGTGTA
AATGACAATAAATGGTGCTTACAGGGGTCCATTATTGTCACAGCCACTAATTTCT
GCCCACCAAACAATGCTCTTCCTAATAATGGCGGAGGGTGGTGTAACCCTCCCCA
GCAACACTTTGATCTTTCTCAGCCAGTTTTCCAAAAGATTGCCCAGTATAGAGCTG
GAATAGTGCCTGTCCAGTATAGAAGGTCCACATGCACCCTATTCTTCTCAACAAA
TAGTATTCACATTATCTGTTCCCATGCTTTTAACCTGGCTGTACAGGCTATAATTA
ACATCAGTTGCTGTCTTGGCTATCTATATGCAGGGTTGCTTGCAGAAAGAGTGGT
GGCATCAGATTCACGATCAATGGGCACTCCTACTTCAATCTGGTGCTGATAACAA
ATGTGGGAGGAGCTGGTGATGTGGTCGCGGTTTCCATTAAAGGGACTGGAAGCA
AGTGGCAGGCAATGTCCAGGAACTGGGGCCAGAACTGGCAGAGCAACACCTATC
TGAATAAACAAGCCCTCTCTTTCAAGGTCACAACCAGCGATGGACGGACGGTGGT
TTCCAACAACGTGGCTCCTTCCAACTGGGCTTTTGGCCAAACCTACACGGGAGGG
CAGTTCTAGCTAGCCTCCCCATCCCACACCTTAATCTAGTAAGAGCTAACCAAAA
TCACAATTTCAAGTACTCAAATTAAACCCCTATATAGCTTTTACCTTCAACTAAAC
TTCCTTTCAAGTACCTTTTGCCTGTCCTGCCAGTTACTATATAGTGTGTCCTTTGTT
TAGTATTACTAGTAAATATGGTGTTATAAACTGGACATGCATGGCGGGTTTCTTTT
GAAAATGCTCCCATGCATACATATCAGTTTTTGCCTGGCTTTAATTTACCTCACCG
GCCGGAGGAAGAATCAACCCGGGTCTCTCCTCGGTCTGCAGAGTGCATGGATCTA
CTAGCCAGTATTAATAATTAGATAACCTCTAGCATGGGAAGTGTAAGGTGTACGT
GTTCTGTTTGTTTCTTCGTTTGTTGAAAGCTCGGCTGAGGTGAACAAAAGATTCAC
CCGCCCAAAGACAGAATCCTTTTGCAACTGGGATACATGTGTCTGGTTTCAGAAT
TGTAACGGAGTTAATTAACCACTAAAAAGAGAGGAAATGAAGAGATGTCCAAGG
GCGATCTTTTTTCTGCTCAGGCATTGAGTGAGTTGTAACCAGCTGGAGCTGTACGC
TAGCTGTTAATGCATGCACGGCTTCCTATATATTAATTAATTATAAAAGAAAATA
AGAGTTGGAGTGTGGTTCGTCTATTTCAA




