IDENTIFICATION

Species: Sphagnum fallax

Locus: Sphfalx0086s0081

Gene Model: Sphfalx0086s0081.1.p
Description: STEXPA-20

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Sfallax_v0_5
KEGG:-
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SEQUENCES
Peptide
>STEXPA-20

MASPSLLFLFSVLLMCVHGAVAWADNGGWSRAHATFYGGSDALGTMGGSCGYGN
VENFGYGVKTVALSSALYNGGLSCGACFEVKCYGIGTCVSGNPSAIVTATNFCPPNPS
QANDNGGWCNLPLQHFDMAQPAFQQIAQYSAGIVPVMYRRAPCQRSGGIHFTINGH
SYFNLVLITNVGGEGNVQSVSIKGSKTGWQPMLRNWGQNWQSNTNMGDQSLSFMV
TTADGRTTTSMDVAPPNWNFGQTFEGVQF*

CDS (coding sequence)
>STEXPA-20

ATGGCCAGTCCCTCTCTTCTTTTCCTGTTCTCAGTTTTGCTGATGTGCGTGCACGG
AGCCGTGGCCTGGGCTGACAATGGCGGATGGAGCCGCGCACATGCAACGTTCTAT
GGAGGCAGCGATGCCTTAGGCACCATGGGTGGTTCCTGTGGCTATGGCAATGTCT
TCAATTTTGGATACGGGGTGAAGACGGTGGCATTGAGCTCCGCACTGTACAATGG
CGGGCTCTCCTGCGGAGCTTGCTTCGAAGTAAAGTGTTATGGCATCGGGACTTGC
GTTTCCGGAAATCCTTCTGCCATTGTGACTGCAACCAACTTCTGTCCGCCGAACCC
AAGCCAGGCCAATGACAATGGAGGCTGGTGCAACCTTCCACTGCAGCACTTTGAT
ATGGCGCAGCCTGCTTTCCAGCAGATAGCCCAATACAGTGCAGGCATTGTGCCTG
TAATGTACAGAAGGGCTCCTTGCCAAAGGAGTGGAGGGATCCATTTCACCATTAA
TGGCCACTCCTACTTCAACCTTGTCCTGATCACCAATGTTGGTGGTGAGGGCAAT
GTGCAGTCTGTTTCTATCAAAGGCTCCAAAACTGGATGGCAGCCCATGCTTCGTA
ACTGGGGGCAAAACTGGCAGAGCAATACTAACATGGGTGACCAGAGTTTGTCAT
TCATGGTTACTACTGCTGATGGCCGAACCACCACATCAATGGATGTTGCCCCTCC
CAACTGGAATTTTGGTCAGACTTTTGAAGGAGTACAATTCTGA

Nucleotide
>SfEXPA-20

TTTCCAGCTCGCACTCTCTCGCGCGTTCGATTCTTGCGTTCTCACCGCTCTTTCTGT
CCTTCGGTTCCCCCCTAAGCCTCCGCTTTGTCAAATCTTGCCTTCAATTTTTCTTCA
TGCTTATGACTGCAGGCAGCAGTTTATCGTCTTTGGCGTCCCGGCAGTGAGCTTTT
ACCTTTCCCGATTGTTTTACTCACGTACTTTGCAACCATTTCCAACAAGTCAGTAA
TCGTCAGTTCACATCGCTGTGTACCGGAGCATCTCTTCGGTACATTTATCCTTTTC
GTGCCTTGCTTGTGGACTTTGATCGCCCGGCTTTGATCGGGCTTTGATCGCTTTTT



CCTGCGTTATTTTCCGCCAAGAGTTGAAGGCTTTGGCAGCAGTTCTCTCTCGTCGT
TCGTGCTGTCTGCGAATTGCTGCAATGGCCAGTCCCTCTCTTCTTTTCCTGTTCTCA
GTTTTGCTGATGTGCGTGCACGGAGCCGTGGCCTGGGCTGACAATGGCGGATGGA
GCCGCGCACATGCAACGTTCTATGGAGGCAGCGATGCCTTAGGCACCATGGGTAA
ACCAACGCTCCCTTCTCTTACTTTCATACTTAGTCTTGCGTTAAACATGATGCCAT
GCTCCTGCCTCACGTGAATTGCCTTTTTTTTCCTTCGAAGATTGCTTCTTCTCGCTT
GAGCTCTCGTGAATTTTTTTCTCTTCAAGACACGATTCGAAGCTCGATGTCTGGCC
CGTGGATAGTCATTGCATGGACGTCGGGATATTAAGGCAAAGCGCATTTGCATGT
GCTCGAAAAAGACTTGTGACATTGTTTCCGGCACTTGTCCAGTGTAACGCAGTCG
TAATTTCAAGGTTTTCCTTCTATTTTCATGTGTGAAGTTTATATCATTGTCTGCCAC
AATGTCTGACTCCTGACTGCTTGCTCTGCACTGTGCAGGTGGTTCCTGTGGCTATG
GCAATGTCTTCAATTTTGGATACGGGGTGAAGACGGTGGCATTGAGCTCCGCACT
GTACAATGGCGGGCTCTCCTGCGGAGCTTGCTTCGAAGTAAAGTGTTATGGCATC
GGGACTTGCGTTTCCGGAAATCCTTCTGCCATTGTGACTGCAACCAACTTCTGTCC
GCCGAACCCAAGCCAGGCCAATGACAATGGAGGCTGGTGCAACCTTCCACTGCA
GCACTTTGATATGGCGCAGCCTGCTTTCCAGCAGATAGCCCAATACAGTGCAGGC
ATTGTGCCTGTAATGTACAGAAGGTAGAGGAGACTAAATAGAAACTCTGAGTATC
CCAACTTGATGCTGTCTGTTTTGTCTTTGTGCTCATGCAAGCATTAAGCTATTGGA
AGGGTTCCTGGCAACCTTGGAAGCAAGTGGTAGTGTTCTCATCTGCCTAGATGTT
ACATGCTTGATGCATTATCCAGATGGTTGTCATGCTTCTAGATATTTCTGCAAACA
GATCTGTGGGTCTCAATGTCTAATGCTCATTTCTTTTCTGAATCTGTGATGGCAGG
GCTCCTTGCCAAAGGAGTGGAGGGATCCATTTCACCATTAATGGCCACTCCTACT
TCAACCTTGTCCTGATCACCAATGTTGGTGGTGAGGGCAATGTGCAGTCTGTTTCT
ATCAAAGGCTCCAAAACTGGATGGCAGCCCATGCTTCGTAACTGGGGGCAAAAC
TGGCAGAGCAATACTAACATGGGTGACCAGAGTTTGTCATTCATGGTTACTACTG
CTGATGGCCGAACCACCACATCAATGGATGTTGCCCCTCCCAACTGGAATTTTGG
TCAGACTTTTGAAGGAGTACAATTCTGAGGACTGTCAATGTCTCTAAGTTTTGCA
GTTTTGATCCTTTTGATATGTAAAGTACCTAAATTGAACTCCATGTACATTATCAG
AACAGAGGATTGAGGTTTATATGTTTTGATGGGGGTGTTTAGTGTCAACTGTTCA
GTATGCAAGGTTACTAAAGCCATGCAACTCCAAGGTGGGAACTAGAAGCTGTGT
GATGTGTGACGGTTCCTGTCCCTCCTTTCCACGTGCAGTTTGCAGGATGTCATGCC
CAATGCTGGCTGAAGAGGGTTGGAATCATGCTCACCAGTGGCTGTGGTAGCTGAG
AATGGGCCATTATCTAGTGAAGGGAACATGGAGGTATAGTTTAAGTGGTTTTGGA
GGGAGAGCTCAAAGGCTTTCAAGTGTGATGGAGAGGTGATTGAAGCAAAGAGCT
CAGGGATCACCCCCATCATCAACATGGAGAAAGTACTGTCTCTTGTTAGGTAAGA
GGAATGCACTTTAAAAGGACTATAGGATAACCCGCCATCATCATCCACATGGAGA
GAAACTACTGCCTCTTAGTATGTAAGAGGATGCACTCTACCAGGATTTTAAAACT
GGGATTATTTTTTTACCATCCTAACTGAAAAAAGTCATAGCATATGTAACTGTGTT
GAGGCTGATGCTGCTATGTGAGAACTGCAATGCGACTTTGTAATTGTGTAGCAGC
TGTG




