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Species: Elaeis guineensis
Locus: XP_010934985

Gene Model: XP_010934985.3
Description: EQEXPA-17
Family: Alpha Expansin

3D structure:
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SEQUENCES

Peptide

>EGEXPA-17

MAMTAARVGARFQPSSWSLAYATFYGDESASETMGGACGYGNLFNTGYGTDTAAL
STTMFNDGYGCGTCYQIRCYGSPHCYRGSPLTTVTATNLCPPNWSQDSNNGGWCKP
PRVHFDMSKPAFMQIADWKAGIVPIMYRRVPCIRDGGIRFQFQGNGYWLLVYVTNV

GGGGDIASMWVKGCQTDWIGMSHNWGAAYQTFTSLGGQSLSFKITSCSTQEIIAWN
VAPSNWYMGMTYEANVNLH

CDS (coding sequence)
>EQEXPA-17

ATGGCGATGACAGCAGCTAGGGTTGGTGCCCGGTTTCAACCAAGCTCATGGTCAC
TGGCCTATGCAACCTTCTATGGCGATGAGAGTGCATCTGAAACTATGGGTGGAGC
TTGTGGCTATGGAAATCTATTCAACACTGGCTATGGGACTGATACTGCAGCACTG
AGCACCACAATGTTCAATGACGGATACGGCTGTGGAACCTGCTACCAGATACGTT
GCTATGGATCTCCACATTGCTACCGAGGTTCCCCTCTCACCACCGTGACTGCCACA
AACCTCTGCCCACCCAACTGGTCCCAGGACTCGAACAACGGCGGGTGGTGCAAA
CCCCCAAGGGTGCATTTCGACATGTCGAAGCCTGCCTTCATGCAGATTGCAGATT
GGAAGGCCGGTATCGTGCCGATCATGTACCGCAGGGTGCCATGCATCAGGGATG
GTGGAATCCGGTTCCAATTCCAAGGTAATGGGTATTGGTTGCTGGTGTATGTGAC
GAATGTGGGAGGTGGAGGAGACATTGCCAGCATGTGGGTAAAAGGATGTCAAAC
AGATTGGATCGGCATGAGCCACAACTGGGGTGCCGCTTACCAAACCTTTACTTCT
TTGGGAGGCCAATCTCTTTCCTTTAAGATCACCTCTTGTTCCACACAGGAGATCAT
CATTGCTTGGAATGTTGCCCCTTCTAATTGGTACATGGGGATGACTTATGAGGCA
AATGTAAACTTACATTGA

Nucleotide
>EgEXPA-17

AAATCTAGCATCTTCAAACCTCAAGCTCATTATTGTATTTCTCCTCTCAGCAAGAA
AAGGATAAAAACAACGACAACGTATATCTTAGTTTGTTGCACGTTCATTTTGAAG
TTGAAACTTGCTGGCACGTTGCCACAGCCGACCAATTTTGATACCTTTTGCTTCCC
ATGAATCCGAATTCAGAAGTCAAAATCCAAAGCCTCTGAAGTACCCCATATCTCA
ATTCCAGATGAGTAGAAACTTTGTTCTCCACTCTTAAAAGTAATTTGAGTGTTAAA
CTCGTGTGATTGCACAACTAATTCGTGCCACCAACTCAAAGCAAACTCACATGTC



AACGCTTATAAGTAAAAGTTCCTTAGCCACTATATATACCATGGGAAGAAGTAAA
GGGACCGAAGTGTTCCCAAATAGTTGGCGGCAGTTTGGTCAGGAAACAAAGGAG
CAACATGGCCTTTTTCTCACTGTCATGCAAACTTAGACTCTTGGGCGTGGCAACG
GTGATGGCGATGACAGCAGCTAGGGTTGGTGCCCGGTTTCAACCAAGCTCATGGT
CACTGGCCTATGCAACCTTCTATGGCGATGAGAGTGCATCTGAAACTATGGGTTT
GTGTCTCCACTACATCAACCTTCTTGCTTAAGTCTCGAAGTCCATTTGTATGACTT
CATGCTACTGTTCTTGTCCTTCTTTTATAGGAAAAGAGAGGCTAGCAATCTTCAAT
CTAATTCTGTATTATTTTTCCATCGTTCCATTTTGCACCATGGTTATTTGTTTGCTA
TTAACTCTAGCAACAAATGAACATACCATGCAAGGCACAAATTCCATCCTCCCAA
CATTGCCGGTCTGCTATATTTTTTGAAATAATGCATGATGCACTAGGCCTTTTCTA
TGAGCAGAGTATCCTCTAGTATATAGGTTGGTAGATAAGAGAATAACAAATATGT
GGCTCGATAAGTTATTGATCTAGTTGAAGGGGATGCACTCATCCTTGTAACCGGT
ATGACCATTATTAATCAATGTTATCGTGCTTTTCTCCCACAGGTGGAGCTTGTGGC
TATGGAAATCTATTCAACACTGGCTATGGGACTGATACTGCAGCACTGAGCACCA
CAATGTTCAATGACGGATACGGCTGTGGAACCTGCTACCAGATACGTTGCTATGG
ATCTCCACATTGCTACCGAGGTTCCCCTCTCACCACCGTGACTGCCACAAACCTCT
GCCCACCCAACTGGTCCCAGGACTCGAACAACGGCGGGTGGTGCAAACCCCCAA
GGGTGCATTTCGACATGTCGAAGCCTGCCTTCATGCAGATTGCAGATTGGAAGGC
CGGTATCGTGCCGATCATGTACCGCAGGTAACATAATTCAAGGACTCCTCATTGC
AAAACTCATTCTTGCAAACCTTCACATTTCCTCACATATTTCTTCATTTTTCCTAAA
AAGCAGCCTAGTGCACCAGACTTCTGCATGCTATTGCTGGGTTAGATACATGCAG
TCGTATCCAAAGAGATTGCTCCTGTATTTCAAATTTATGACCTCCAGAGCACAAT
GGAGTGGGCTTACAATAGTTGTGCGAAGGCTCATCCTTTAGCTTGGTTTAAAATA
TTTTTAAATAATACGAAAAAATGTTGGTTTTATTGTGTGTTTGCACACGTACAGGG
TGCCATGCATCAGGGATGGTGGAATCCGGTTCCAATTCCAAGGTAATGGGTATTG
GTTGCTGGTGTATGTGACGAATGTGGGAGGTGGAGGAGACATTGCCAAGCATGT
GGGTAAAAGGATGTCAAACAGATTGGATCGGCATGAGCCACAACTGGGGTGCCG
CTTACCAAACCTTTACTTCTTTGGGAGGCCAATCTCTTTCCTTTAAGATCACCTCTT
GTTCCACACAGGAGATCATCATTGCTTGGAATGTTGCCCCTTCTAATTGGTACATG
GGGATGACTTATGAGGCAAATGTAAACTTACATTGATATTTGTGAAGGTTTTGAG
GATTTACCTTCATAATTTGAGCTTTCTTTTGTAAGTCTGTCAACTCTTCAACCTTTT
CATAAAGAGCCGGTCCCAACTATTTGAGACTGATGAATGTGGCTGTAGAAAGTAG
AATGCTTCTCTTTCACTGGACATTATGTATAAAAGAAGAATTCTTTAGCAAAATCT
CCTCTCAGATTAGTTGATGTGAAAGAAACCAACCATCTGTGTTTGCCTTTGCCGAT
TCGGCCAGGATCAACTCCCATCGAACCAGAATGGACATGGTTGTTTGGGTGACAA
TCCCCTATGTATTATTGGCCTAATTAGCTCTCCAGGCTCAACCAAATTATCATGCA
AAGCATGGGTGTCTATTTTTTCTTGTTCCCCAAAAGGTGGATGAGAAAAGAGAGA
GAAATCCTCATCTTGAAATTGGGCTAATATGCAGCATATCCCGAAGAATGGCAAC
TATGCTTCTCACCTCTTGTTCAAAAATGTTACAAAC





