
IDENTIFICATION 

Species: Lactuca sativa 

Locus: Lsat_1_v5_gn_4_109320 

Gene Model: Lsat_1_v5_gn_4_109320.1 

Description: LsEXPA-14 

Family: Alpha Expansin  

3D structure: 

 
GENOME DATABASES 

Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Lsativa_V8  

KEGG: https://www.genome.jp/entry/T05352  

EXTERNAL RESOURCES 

https://lgr.genomecenter.ucdavis.edu/  

https://www.lettucegdb.com/  

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Lsativa_V8
https://www.genome.jp/entry/T05352
https://lgr.genomecenter.ucdavis.edu/
https://www.lettucegdb.com/


GENE STRUCTURE 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>LsEXPA-14 

MYFSKAITFIHYFISLFSFNNLPTLKSSSFITFFLIYTENMAPIALLVVGILSFVSMVHGN

NGGWIEAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQGYGTNTAALSTALFNNGMSCGA

CFEIKCAGEKKWCRPGSIVVTATNFCPPNNALPNNAGGWCNPPLHHFDLSQPIFQQIA

QYKAGIVPVHYKRVPCVKKGGIRFTVNGHSYFNLVLITNVGGAGDVKAVAIKGSRT

GWVPMSRNWGQNWQSNSNLDGQALSFKVTTSDGHTVICNNAVPAGWSFGQTFTGG

QFT* 

CDS (coding sequence) 

>LsEXPA-14 

ATGTATTTCTCGAAAGCTATAACTTTTATCCATTATTTCATTTCCCTTTTTAGTTTT

AACAATCTTCCAACCTTAAAAAGTTCATCTTTCATAACATTTTTCTTAATTTATAC

AGAAAACATGGCTCCAATTGCGCTTTTAGTGGTGGGTATTCTCTCATTCGTCTCGA

TGGTTCATGGCAACAATGGAGGTTGGATTGAAGCTCATGCTACGTTCTATGGAGG

CGGCGACGCTTCTGGCACAATGGGTGGAGCTTGTGGATATGGAAACTTATACAGC

CAAGGGTATGGTACAAACACAGCAGCACTAAGTACAGCTCTATTCAACAATGGA

ATGAGTTGTGGAGCTTGTTTCGAAATCAAATGTGCAGGTGAAAAAAAATGGTGTC

GACCTGGATCTATCGTCGTCACCGCGACTAATTTCTGTCCTCCGAACAACGCCTTA

CCTAACAACGCCGGTGGATGGTGTAACCCTCCGCTACATCATTTCGACCTCTCTCA

GCCTATTTTCCAACAAATCGCTCAATATAAAGCCGGAATTGTTCCTGTTCATTATA

AGAGGGTACCTTGTGTGAAGAAGGGAGGGATCAGGTTCACCGTGAATGGACATT

CGTACTTCAATTTGGTGTTGATAACGAACGTCGGAGGAGCAGGCGACGTGAAAG

CGGTTGCGATCAAAGGTTCAAGAACAGGGTGGGTTCCCATGTCGAGAAATTGGG

GTCAAAATTGGCAGAGCAACTCGAATCTTGATGGGCAAGCTTTATCTTTCAAGGT

TACCACTAGCGATGGCCACACAGTCATCTGCAACAACGCCGTCCCCGCCGGGTGG

TCTTTTGGTCAGACATTCACCGGAGGACAATTCACTTAG 

Nucleotide 

>LsEXPA-14 

ATGTATTTCTCGAAAGCTATAACTTTTATCCATTATTTCATTTCCCTTTTTAGTTTT

AACAATCTTCCAACCTTAAAAAGTTCATCTTTCATAACATTTTTCTTAATTTATAC

AGAAAACATGGCTCCAATTGCGCTTTTAGTGGTGGGTATTCTCTCATTCGTCTCGA



TGGTTCATGGCAACAATGGAGGTTGGATTGAAGCTCATGCTACGTTCTATGGAGG

CGGCGACGCTTCTGGCACAATGGGTAAAACTCTAAAACCCTAAAATCCGACACTT

ATTTCCCGATTTAAGAAAATGGATCAAACTATATGGTTTTGGGGATGTTAATTTGC

AGGTGGAGCTTGTGGATATGGAAACTTATACAGCCAAGGGTATGGTACAAACAC

AGCAGCACTAAGTACAGCTCTATTCAACAATGGAATGAGTTGTGGAGCTTGTTTC

GAAATCAAATGTGCAGGTGAAAAAAAATGGTGTCGACCTGGATCTATCGTCGTCA

CCGCGACTAATTTCTGTCCTCCGAACAACGCCTTACCTAACAACGCCGGTGGATG

GTGTAACCCTCCGCTACATCATTTCGACCTCTCTCAGCCTATTTTCCAACAAATCG

CTCAATATAAAGCCGGAATTGTTCCTGTTCATTATAAGAGGTGTGTAATCGTGTA

ATGTAGTCTTAATTTGTTCTCTAATTGCATGCAAAATCATGAAGGAATTAAAAAA

TCGCGAATTTTGACAGGGTACCTTGTGTGAAGAAGGGAGGGATCAGGTTCACCGT

GAATGGACATTCGTACTTCAATTTGGTGTTGATAACGAACGTCGGAGGAGCAGGC

GACGTGAAAGCGGTTGCGATCAAAGGTTCAAGAACAGGGTGGGTTCCCATGTCG

AGAAATTGGGGTCAAAATTGGCAGAGCAACTCGAATCTTGATGGGCAAGCTTTAT

CTTTCAAGGTTACCACTAGCGATGGCCACACAGTCATCTGCAACAACGCCGTCCC

CGCCGGGTGGTCTTTTGGTCAGACATTCACCGGAGGACAATTCACTTAGACATTT

CGTCGAACAGATGGCAAGCCTACAAAAGAGCTCGTATTAGAGAGGCTCTTTTGTT

TTGTTTGTTGTGTGTGGTTGGTTTAGAATAGGGTCGCTGTGAACTCTGAACTGGTT

TTCATCTTCCTCTGTTTTTTGGGTGGAGGAGAGAGGCGGAAACCGGTAGAATGCG

GTGGTGTTAAAGTTCAACCCAACCACCCGCTTAGCTGTTCATGGTAGGTGTTAGG

TTAGGGTTCCGATTGTGGAATTGAAAGCTATGGCTTCATTTTCACATGGTAGTCAG

TTAAAAAAGTCAGCTTTTTTTTTGCAGATGATCAGTCGTCAGTGTTTGTATGTGGT

GATGCTGCACCGCTTTTTTCAGTTTTTGTTGTTTATTTGTTTTCCATAATGAATGAT

GTTTGCAGACTGTGTCCAACTGTTTTCATGTGAAATCTCACTACGTATTGTGGCCA

CGTATCCTG 




