IDENTIFICATION

Species: Theobroma cacao

Locus: Thecc.01G328100

Gene Model: Thecc.01G328100.1.p
Description: TCEXPA-01

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Tcacao_v2_1
KEGG: https://www.genome.jp/entry/gn:T02994

EXTERNAL RESOURCES
https://www.cacaogenomedb.org/
https://cocoa-genome-hub.southgreen.fr/node/4
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[+ PLN00193 super family cl33423 expansin-A: Provisional 48-301 354e-128
SEQUENCES

Peptide

>TcEXPA-01

MLVLYFRILFLNLESIKVTLSSKFISIRRRKKIHCFQREGETKNRMESAFLFTTAILLVGF
FSTTFHVASAAVWLPAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNLNTDGYGIQTAALSTALF
NNGESCGGCYQIVCDAAKVPQWCLKGKY ITITATNFCPPNYALPSDNGGWCNPPRPH
FDMSQPAFQTIAKYKAGIVPILYRKVGCRRSGSIRFTITGRDYFELVLISNVGGAGEISK
VWIKGSKTNKWETMSRNWGANWQSLSYLNGQSLSFRVQASNGMIRTALNLVPSNW
QFGQSFKSNVQF*

CDS (coding sequence)
>TcEXPA-01

ATGCTCGTTCTTTACTTCAGAATCCTCTTTTTGAATCTTGAAAGCATCAAAGTCAC
CCTTAGCTCTAAATTCATCAGCATCAGAAGAAGGAAAAAAATCCATTGTTTTCAG
AGGGAGGGAGAAACGAAAAACAGAATGGAGAGTGCCTTTCTATTCACCACTGCC
ATACTCCTTGTGGGGTTCTTTTCCACAACATTTCACGTAGCATCTGCTGCCGTTTG
GCTTCCAGCCCATGCAACTTTCTATGGTGGAAGTGATGCTTCCGGCACAATGGGC
GGAGCTTGTGGTTATGGTAATCTCAATACGGATGGTTACGGGATACAAACAGCTG
CACTCAGCACAGCTTTGTTTAACAATGGCGAGTCATGCGGAGGCTGCTATCAGAT
AGTCTGCGATGCGGCCAAGGTACCGCAATGGTGCCTCAAGGGCAAATACATTACC
ATCACGGCCACCAACTTCTGTCCTCCGAACTATGCACTCCCAAGTGACAATGGTG
GTTGGTGCAATCCTCCCCGACCACACTTCGACATGTCTCAACCTGCATTCCAGACC
ATCGCCAAATACAAAGCTGGGATCGTACCAATCCTCTATAGGAAGGTTGGATGCA
GGAGAAGTGGTAGCATCAGATTCACCATCACAGGAAGGGACTATTTCGAGTTAGT
GCTCATATCAAATGTTGGAGGTGCTGGAGAGATTTCCAAGGTATGGATAAAGGG
GTCCAAAACCAATAAATGGGAAACCATGTCGAGAAACTGGGGTGCCAACTGGCA
GAGCTTAAGCTATCTAAACGGTCAGAGTTTATCCTTCAGGGTCCAAGCCAGTAAT
GGAATGATTCGAACTGCTCTTAATTTGGTGCCTTCCAATTGGCAATTCGGCCAGTC
CTTCAAAAGCAACGTTCAGTTTTAG

Nucleotide
>TcEXPA-01

AAATTTAAAAGCCAAGGGTTTTTCTCCAAAGCGAAGCGTCTCTCGATTTTCGATTT
GGATTTCGCTCTCCCTTTCTCTCCGGTAATTATGTTTCTCCATAGATTATTCCATCA




ATTCTATTGACCACGAATCTTTTATTGAATTAATTGTCTTTTGTTTGCATGATCAG
ATATATTCGCTTTTGAGGTATAAAGATGGAAAGTGGAAGGAATGAAGCTATGAG
GAAACGCATGAAACCGGACGTAACCCTCTTTGATTAGTTTATGTTCTTCTTCTTCT
[TTTTCTCCTTTTTTAATCAAATGTCTAATTATTCTAAATGTTAGATGCAGGAGAA
AGAGGATGATCATGTAAGCAATGAAACTGTTATGGAAACAACAGAGAAAGAACA
ATCTGAGACAAACATTGTTGGATCTGAAGAAATGGAACTCAATATCTCTCACATT
TTTGAAAAAATCGAGCGCTTTACTCAACTGGTAACGATAATCAATCACAAAATCC
I TTTGATTTTATGCAGATGTTCCTATTAATTCCTTTTTTAAAATAGTGTTCTTATAA
TTTTGTGTAGGTTTCGGAGCTACTGGAATCATGGAAGACGATGTTCAAGGAGTTG
AGTGATGAATTTGAAGAGCGGCTGATTGTGTAAGATACAATTATTTATGAATTTA
AGGAATCTAAAGATGGAGAATGCTGTTTCTTTATATTGGTTTTGTGGGGTTTCAGG
ATACATAAAGAACATATGGAGAAATGGCAGGAGGAGATAAATGAACTTAGGTTG
GTAGATGGATCAAATGAGGAGGCTAGTGCTATGTTGAATAATGCTCGTTCTTTAC
TTCAGAATCCTCTTTTTGAATCTTGAAAGGTATATTCTCATAGAACATCCAATTTT
AGTCCCAATTACATTTGTTTTTAACATGGAAGTTTAAGTGAAAGTGATTTCTTAAA
TAATTTCAAGCATTTTGAATAGTTTTGATTGGAATGTTCAAAACAGGTATTTGCTC
TGGTTTTGTATATTGGTCCCAATGTATGAAAGAATTTGTTCATCCATATAGTAGCT
AATGTGATGTAAATTGCTATGCCTCTGTTATCCCATCCTTCCTGTTTGGTTCATAG
AATTGTAAGGTACGAAATCAAAAGACAGCTCTCTTGTTAGTTACCACTTACCATT
TATTGGAACACATCTTTGGTTGGTTTCCTCTTGTATTCAGTTCTCTGCGAATTCCA
ATGATGACAAATTGTTAAAATGTTACAATTCTCACTTTACTAGATTAATTTTGACT
AAAATATTAAAGGGCATATACTTTTCTAAATTATTTAGATAAATTCTTATTCTTTT
GTCGTATCTAATTTAGTTCTTAAATTATTATTATTATTTGTGTTTAAGTATGTCATT
TTTTTTCATTAAAATCATTAAAATTTTCATATCTTTATCATTGTAGCATCTATATAT
CTCTACCACACCAATATCTATGAGGCATATAGTGACAAAAAAGGGTTTTGTAGAC
GTTGTGTGACATGTCATATAAGGATGATTTTACATGTCATATAAGCATCAACTTA
GCATGAATTTTCATATTTGTTTCATATGTATGCTACTTTGGAAAAAAAAATCAGGT
ACATAATGACCTGGCATTAAATAAAAATAATTCTTTAAGAACTTAATTAAATATA
ATATAAAGATAAGAGTTTACTAAAATTTTTATAAAAAAGTATAAATTTTTTTGACT
ATTTTAGCTACTAATTTTGCTTTAAACTTAACAAGTTGAAATGTAGTATTTTATAG
CTTTGAACTTCAAGTTAACTCTACATCATCGCTGCTTATGTTACGGGACTCGGTAT
AAGGCATGTATAGTCGATGTGGATATGCTATGTTTTGGTAAGTTTTTACATTAATT
TTCAAAATTCAAACGTCATACTCATATAAATAGTAAAGTGCTTAAAAATGTTGAG
TACAATTACGTTAGGGTAAAGTAAAGAGCAGTATAGATTACAATAATGGAGGTTT
GATGACACAAACAAGAATTTTGACTAGGAATAATACAAAGTTGATGGACGTTGC
ATTGGAGTGAAAGTGAAAATTAAGCTTTGTTGCCTCAAATGAACTTTCCTTGGCT
AATTATCAAGTATGGTCAGCAGCCCCAGCAGTCTTTTTAGCCTTCATTATAAAGTA
AGGCATAGCATCAGTACCATTTATCCCATTCCACATCATTTCTAATTGCAAAGATT
GTACTTACCATTTAGAAACTGAAAATTAAACTGCAATCAACCGTATTTGATTAGT
TAATATTGTAGCATTTGCATGGGTCTTTCAGACACTTTTCTTCTCCCTCAAGCCAT
GAGCCATGACTTTCATACTTTCTTTTTTATCGTTTTTGATAAAAAATCAAATAAAA
TACAATTTCCCTTCACCAATTGAATTCCAGAACGTGAGACCATGTGTGAGCAAGC
GGTTGGATGGGAAATTCTCAAATGGTGAACATGGCATCATCCATGTGCTATACAG
GTGTACGTCCCTTAAGACATGCCATGATATACGGTTCTACTTATCAACCGAAGAA
TTATTTTTCTTTTTATTCCTTCTATAAGTAAGGTACGGACATGGTGATTGCATACG
TAACTGCTGCTGCAAAACCTGTCTAAAAATCAATTAAATATGGTTTTATTTTGGGG
AGTTGACTTCGATTTTTCAGTCGCAGTTTTAGAATCTCCCTATCCATTTGTTGTTGA




AGGGTCGTAGTTGCAGTTTTCAACCTTAAGTTGCTGCCTAGAAACGATTATAAAA
TTCCTCTGCTACTTTTATATTTGCCTGCTTGACAATTTGCAGCTCAACTGTACTGTA
ACGTACCACTGGAAATATAATGCCTTGAATTTACGAAACAATCCCATGCAGCACC
CTCTTAGAATTTCAGAGAAATTGAATGGAAATGACTTTGCCAATAATAGAGCTTT
GCTTTGATGTAATGTGAATGGGATTTTGTCGGTGAATTTTCTTCACTATATTCCTT
CTAAAACTGTATGTTAGTTGATGCAGTGCTGATCTGTTCATATGCATTAAATTTTT
TTCTAATTTTTTCCTTTTTCGATCACAACTATTTAAATAAATTTTTATTTTTTATTTI
TAATTAAATTTTTATATTTTTATTTTAAATGAAATAGTTTTTTATGACTAACGTTAT
TCATTATTCTTATGTGATGTGGTGTTGATATGTCGTGTTGACATATGATACATGAC
ATGTTAATGCATTATAGTGAATAATGATGTGTCATGCTAATATGGTAGTAAAATA
ACAAGTGATGTTTTAACTTATGTTCATTAATAACAGTTAATTATAAGAATTTATTT
GATTTAAAATAAAAATATAAAAATTTGATAAAAATATAATAAAAAATAAAAATA
TATTTAAATATTTTGGAATATTTAGAAACTTCTTAAAGCATAATTTGCACCTAGTT
ATGGATATAAAAGCTTCTGAGATTATAATATTCAATTTTTTTTAATTTTAGTAGAA
AATGTTAATAATTACTACGTACTAAGAAAATTTTTGATGATCAATCTTATCTTCAC
GAAAATTGAAGAATGATGATGAGTGAGGAAGGGGCATAAAAGAAAAACTAATA
AACTGAAGCAGCAAGTTCATAACTACTGCCACATGGGTTTGAATATTTAAATGAG
AATTTCCGTATGACATCATGAATTACGGATTCTTTCTATCGTTAAAGAATCATGGA
ATGCCTTCATCCAGTCAACAAATTTGCAATGATAGCTTAATGTCTAACAATACCG
TTCATATTTTTTAATTATTATTATCAGGTAGCTAGCACTGACTATAAATATCTACG
ATTTTGGCATCTGCAGCATCAAAGTCACCCTTAGCTCTAAATTCATCAGCATCAG
AAGAAGGAAAAAAATCCATTGTTTTCAGAGGGAGGGAGAAACGAAAAACAGAA
TGGAGAGTGCCTTTCTATTCACCACTGCCATACTCCTTGTGGGGTTCTTTTCCACA
ACATTTCACGTAGCATCTGCTGCCGTTTGGCTTCCAGCCCATGCAACTTTCTATGG
TGGAAGTGATGCTTCCGGCACAATGGGTAAGTTTTAATTTTTATTTCTTTCTTTAT
ATCAATCTGCTCATTTTAATGCATGAGTTAGAGCTGTTGGTCTTGAACTGATGATT
ACCATGTTGTGTTTTTCCAGGCGGAGCTTGTGGTTATGGTAATCTCAATACGGATG
GTTACGGGATACAAACAGCTGCACTCAGCACAGCTTTGTTTAACAATGGCGAGTC
ATGCGGAGGCTGCTATCAGATAGTCTGCGATGCGGCCAAGGTACCGCAATGGTGC
CTCAAGGGCAAATACATTACCATCACGGCCACCAACTTCTGTCCTCCGAACTATG
CACTCCCAAGTGACAATGGTGGTTGGTGCAATCCTCCCCGACCACACTTCGACAT
GTCTCAACCTGCATTCCAGACCATCGCCAAATACAAAGCTGGGATCGTACCAATC
CTCTATAGGAAGTATGTTGTTTCATCTATGCCCAGATTCTTCCCCCTGCTAATGTT
CAACTTGGATTTATGCATTGTTGTTGAAATAAGGCTAAGACTATCTGTGGATAAC
TGATTACTGATTAGAAGTTGAATTCTGTTCTGTGTTTGCCAGGGTTGGATGCAGGA
GAAGTGGTAGCATCAGATTCACCATCACAGGAAGGGACTATTTCGAGTTAGTGCT
CATATCAAATGTTGGAGGTGCTGGAGAGATTTCCAAGGTATGGATAAAGGGGTCC
AAAACCAATAAATGGGAAACCATGTCGAGAAACTGGGGTGCCAACTGGCAGAGC
TTAAGCTATCTAAACGGTCAGAGTTTATCCTTCAGGGTCCAAGCCAGTAATGGAA
TGATTCGAACTGCTCTTAATTTGGTGCCTTCCAATTGGCAATTCGGCCAGTCCTTC
AAAAGCAACGTTCAGTTTTAGATCTTTCCTATTGTTCATGTATTTTGTTTCGCCAT
ACCTTTTTTATCTTTTTCTTCTTCCAAATTGTATCATACAAAGTGTAATCGTTTGGG
TTGTGGCTTAGCCTTTTGCAATGAAGCCCAGCAAGTGATTTACAACATATATAAG
CCAGGCCAACTATAGGCAACTCTACTGCGTTGGCATTGACAGATGCAACCAGTAT
TGCAACTCGATTCTTTATTCCGCTTTAATGGAATGGTAGAACAAGTGCAAACTAT
AGGCCATGTAGGTGTACCAGGTTTTCCTGTAATAATGTTTGTTTAAGG






