
IDENTIFICATION 

Species: Salix purpurea 

Locus: Sapur.017G070700 

Gene Model: Sapur.017G070700.1.p 

Description: SprEXPA-24 

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-24 

MTSIYSPQASPPLFIPHNCYLFPRKMAPFGFLLMGFLSIVSSVHGYYGGWINAHATFY

GGGDASGTMGGACGYGNLYSQGYGANTAALSTALFDNGLSCGACFEIRCVNDPQW

CLPGSIVVTATNFCPPGGWCDPPNHHFDLSQPVFQHIAQYRAGIVPVIYRRVRCRKSG

GIRFTINGHSYFNLVLITNVGGAGDVRSVAIKGSRTRWQAMSRNWGQNWQSNTYLN

GQSLSFLVTTSDGRSVVSYNAAPAGWSFGQTYSGGQYRY* 

CDS (coding sequence) 

>SprEXPA-24 

ATGACTTCTATTTATTCCCCTCAAGCCTCCCCTCCACTCTTCATTCCCCACAATTGC

TATCTTTTTCCAAGGAAAATGGCTCCTTTTGGGTTTCTTTTAATGGGGTTTCTCTCC

ATCGTCTCGTCTGTTCATGGATACTATGGAGGTTGGATTAACGCACATGCCACTTT

CTATGGAGGTGGCGATGCTTCAGGGACAATGGGCGGGGCCTGTGGCTATGGAAA

CCTGTACAGCCAGGGTTATGGAGCCAACACAGCAGCGCTGAGCACCGCATTGTTC

GACAATGGTCTGAGCTGTGGGGCTTGTTTCGAGATCAGGTGCGTGAATGATCCTC

AGTGGTGCCTGCCCGGCTCCATCGTGGTCACCGCCACTAACTTTTGCCCTCCTGGA

GGCTGGTGTGATCCTCCCAACCACCATTTTGATCTCTCTCAACCTGTTTTCCAACA

CATTGCCCAATATAGAGCTGGAATCGTCCCAGTAATTTACAGAAGGGTAAGATGC

AGGAAGAGTGGAGGCATCAGGTTCACCATCAACGGCCATTCATACTTCAATCTGG

TCCTGATCACCAATGTCGGGGGTGCTGGTGATGTGCGTTCTGTGGCCATCAAGGG

TTCAAGAACTCGATGGCAAGCAATGTCAAGAAACTGGGGCCAAAACTGGCAGAG

CAATACTTACCTCAATGGACAGAGTCTCTCTTTTCTAGTTACCACAAGCGATGGTC

GCAGTGTGGTTTCTTACAATGCTGCCCCTGCTGGCTGGTCCTTCGGGCAGACATAC

AGTGGAGGGCAGTATAGGTACTAG 

Nucleotide 

>SprEXPA-24 

CAGTGGACCACCTACTATGTTTTTATAGCGGTGTTTTAGACTACAAAGAAACAGA

TGGATATTGCTCGCTCAATGATGTAATCAAGATTTATGGCCGTAGCGACTATGGC

AGAAATGCTTGAGAAATCATTGAATGATGAAACGAGGAGAAGGTTTTGGCGTCA

TTAATTTAAAAGGAAAAAGCTTCTATGAATGAACTCCTTGTGTTTCTCCTGCAGTC

AAAAACAGTAAGACATTGCAAGAGGTGGGAATTGGTAAGGAAAAGAAAAGAAC



GTTAACCGTGGCAGAGCAACCTTTCACCATGTCCCACCTGAGTTAATGGCAGCTC

CATGGTGGACAACTTCAAAACCACTCAGTTTCAAGCTTTGAACCCCAAACAAAAC

CATCTGCAGAACTTCAAAACCAAACTCTCAATTGTTTCCACAAATCTAAACAAAG

TAAAAACCACTTACCAGTTGTATGGTCCCTTTAGCTGAAAGCTTGTCAGGTTTTTC

TTTAATCAGGTTCAGGAGTGATGCTGAATGACTTCTATTTATTCCCCTCAAGCCTC

CCCTCCACTCTTCATTCCCCACAATTGCTATCTTTTTCCAAGGTTTATCATTTCTAC

TATCAATATCCTTTCCCTTCTGTTTTCCTTAATTACAAGCAAGAGTTTATTATTATT

ATTTAGTACTGCTATGTTTTTATTTTTAAGCAGGTGAAATGTGGCTTTGCCTGAGA

GTCTCGTGTAATTCTGTGCAGGAAAATGGCTCCTTTTGGGTTTCTTTTAATGGGGT

TTCTCTCCATCGTCTCGTCTGTTCATGGATACTATGGAGGTTGGATTAACGCACAT

GCCACTTTCTATGGAGGTGGCGATGCTTCAGGGACAATGGGTATGTTACACGTGT

ATGTTTTTTCCAAGGAAAATCATGTACATGCGAGTGCTATCATCTGTAATCTCCTT

AAACTACTGATCTAGCTAACCCTAGCTTGGTTATTTTTTGTTTCAAGGCGGGGCCT

GTGGCTATGGAAACCTGTACAGCCAGGGTTATGGAGCCAACACAGCAGCGCTGA

GCACCGCATTGTTCGACAATGGTCTGAGCTGTGGGGCTTGTTTCGAGATCAGGTG

CGTGAATGATCCTCAGTGGTGCCTGCCCGGCTCCATCGTGGTCACCGCCACTAAC

TTTTGCCCTCCTGGAGGCTGGTGTGATCCTCCCAACCACCATTTTGATCTCTCTCA

ACCTGTTTTCCAACACATTGCCCAATATAGAGCTGGAATCGTCCCAGTAATTTAC

AGAAGGTATGCTGAGAAACAACCTATCATGTCTTTATTTAATTTATTAATTATCTT

TATAGTTTTTTTTTATCTAATCAGTAAGGTTATGGTTTTTTTTAGGGTAAGATGCA

GGAAGAGTGGAGGCATCAGGTTCACCATCAACGGCCATTCATACTTCAATCTGGT

CCTGATCACCAATGTCGGGGGTGCTGGTGATGTGCGTTCTGTGGCCATCAAGGGT

TCAAGAACTCGATGGCAAGCAATGTCAAGAAACTGGGGCCAAAACTGGCAGAGC

AATACTTACCTCAATGGACAGAGTCTCTCTTTTCTAGTTACCACAAGCGATGGTCG

CAGTGTGGTTTCTTACAATGCTGCCCCTGCTGGCTGGTCCTTCGGGCAGACATACA

GTGGAGGGCAGTATAGGTACTAGACATGATTCCCCATCGGATCTTCTTCTTATCC

AGGCCCCGATCGAGCCCTAGGATCCAGTATCATTAAGCAACAAGGTGGCTAGCTT

ACGGGTTAGTTTGAAGAACTAGTAGTGTGTTTATAGCAAGACATGCCGTACAGTT

TCAAGAGCAACATATATATATATATGGGTTAATATTTCTTATGATTGTGAGTTTTT

GAAGTCAATGGCTGGGATTAGATTCGAGCCTCGAGATTGCATGCGTTTTTAATGC

AAGAGTGAGTCGTATGGATGTCCGAAGGCATGCAGCTGCTTGATGAGTACTGCTA

GGACATTAAAATGTTTGTGGTAATAAAAAAGGAAAGAAGAAGATGAAGAAGAA

GAAGTTGTATTCAATATGTTATTAAATGCACATGCGGTGTCGATCGTAATTAACG

AAAGTTAGATCTCGCCCTTTTCTTTTCCTCTCTTGTCCATGTTGATGAATTTCCAAA

ATTCATTTTTAATTATTAACTGGTTAGTTTTTTGGTGGAATATTACATTTTTGAGTA

ATAAATCCATATACTTGTGG 


