IDENTIFICATION

Species: Elaeis guineensis
Locus: XP_010918218

Gene Model: XP_010918218.1
Description: EQEXLA-01
Family: Expansin Like Alpha

3D structure:

GENOME DATABASES
NCBI: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/?term=txid51953[orgn]
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T03921
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Query seq.
Superfanilies

Name Accession Description Interval  E-value
[+] PLN03023 super family 3362 Expansin-like B1; Provisional 45-248 8.44e-68
SEQUENCES

Peptide

>EgEXLA-01

MGGHSVLLLCYASLLLSSVTACDRCVHQSKAAYFSSSSALSAGACGYGPMALDFNG
GYLAAASSALYRGGIGCGGCFQIRCRSTKVCSSRGVEVMVTDFNRSNRTDFLLSTGA
FMAMAKEGMGQELKQLGMVDVEYKRIPCKHKNKNLAIRVEEHSQWPNHLAIKFLF

QGGQTDIVAVDVAQVGSSHWRYMSRDYGAVWSMNRVPTGPLQIRMVVTGGYDGK
WVWTQEEVLPVEWKTGSVYDSGVQITDIAQESCSDCDTRDWK

CDS (coding sequence)
>EgEXLA-01

GTTGGGCTCGTGTTGGAGTTGGTGGGAGGTAGCTATTTTATTTTGTAGCTCCACGG
CATCTTGCCTTGGTGTAACCATATGTCCTTTTCCCAGCTTTCCCCCGGTTTTGCACC
GTTTCTATATACCATGGTTTATTAAATGAAGGACCATTGACCCACCATTCCCACCA
TCAACCCTCTTCTATCTCTTCTCGGCATCCTTTATTCCACTTCCCCAATCCCATCAC
TCCACTCCTCCCTCTCCTCTATTAAAGCCAGCTCTCCCTTTTTTTTCCCTCTCCACA
AACGCCTATCAAACTTGTATCCCAATCAATCAACATGGGTGGCCACTCTGTTCTCT
TGCTCTGTTATGCTTCTCTCCTCCTATCCTCTGTTACTGCTTGTGATAGATGTGTGC
ATCAGTCCAAGGCTGCCTATTTCTCCTCCTCCTCAGCTCTTTCAGCTGGGGCTTGT
GGGTATGGACCCATGGCACTGGACTTCAATGGAGGCTATCTTGCTGCTGCTAGCT
CTGCTCTCTATAGAGGAGGGATTGGTTGTGGAGGCTGTTTCCAGATTAGATGCAG
GAGTACCAAGGTTTGTAGCAGCAGAGGAGTTGAAGTAATGGTGACAGACTTCAA
CAGGAGCAATCGCACGGATTTCCTGCTCTCCACCGGGGCTTTCATGGCCATGGCC
AAGGAGGGGATGGGCCAGGAATTGAAGCAGCTTGGAATGGTCGACGTGGAGTAC
AAGAGGATTCCCTGCAAGCATAAGAACAAGAATCTCGCCATCAGAGTTGAAGAG
CATAGCCAGTGGCCAAACCATCTGGCAATCAAATTTTTGTTCCAAGGTGGCCAGA
CCGACATCGTAGCCGTCGATGTGGCTCAGGTTGGGTCGAGTCATTGGAGGTATAT
GAGCCGGGATTATGGGGCGGTCTGGAGCATGAACCGGGTTCCGACCGGGCCGCT
GCAGATCCGGATGGTGGTGACGGGCGGCTACGATGGGAAGTGGGTGTGGACTCA
GGAGGAGGTCCTTCCGGTCGAGTGGAAAACCGGGTCGGTCTACGACTCGGGGGT
TCAGATCACTGATATCGCCCAAGAGAGCTGTTCTGACTGTGATACACGGGATTGG
AAGTGAGACAAATACTTCTCTTTCTTCCCTTGGAGACTAACTTTTTTTCTCTCTTTT
TTCTTTTTTTTTGATTATAATCCCTTTCTTTTGTACATTGTTAATTGAGAGATGATG
TAACGGTTTAAAATAAGAAGGGGAAATGACTTAAGAAAAGTTCAGCTAAGTTCA



ACTTCTTTTTTTTTTTCGTTTTTTTTCGTTTTTTGTTGTGCGTGTGCGTTGGATTTTG
CATGATCCTCTTAATCTAGTTGCTGCATATGTCTCTCTCTCTCTACGTACGGCCAG
CTGAAACATTAGACCGGGTAAACTCTTGGAATCGGACGGCACGGCGCTGGATTTT
GACGGTAACGTCTTTTTCTTTGGCTCCAATTGATGGATTGCAATGAGGTGCGACA
CAAGGGATGTTCATTTGTGTGTATATATTTTTCAAACGTATCCCATCATATGCGTC
CAATGAAGATGTTTGTTTATTTGGATA

Nucleotide
>EgEXLA-01

TTTCAAAAAATTAATGAAAGAAAATTTTGTTAACATATAAACCATCCTCATATAC
TTCATTTATTTTTTATTTTTCTAATTTGGAAGAGTATAAATTGACATATTAAGATG
GATGGGCCATTTCTTTTTATCATCCATCTTTTTTTAATTTTTTTTTTGAATTTGAAT
GAGAGTTATCTATTCTTCCGATCCAATTTCCCTTTCCTCTCGTGACCAAACATAAT
ACCCCACAAATCCCCGATCTCAGCAAACCTTCCTTGACCTTAGCCCCACATGGTT
GCCATCCAGGTTCATCCCTCACAAAACTAAAACCCAACCAAAATTCCCATCGGAC
CCTCCACCTTTCCCATGTTCCGGGTCCCACCCCTAAAGTAAAGTTGACGCCTTTTG
TCTTGGGGTACGTTTTTTTCTCTCGCAACGCTCCACCGGAGCCAGCAAACAGGGA
ACGCTTCCCATGACTCCATTAAACTCCTTGGTTGCCCTTCCTCCCTCTTCTCACTGT
TGGGCTCGTGTTGGAGTTGGTGGGAGGTAGCTATTTTATTTTGTAGCTCCACGGCA
TCTTGCCTTGGTGTAACCATATGTCCTTTTCCCAGCTTTCCCCCGGTTTTGCACCGT
TTCTATATACCATGGTTTATTAAATGAAGGACCATTGACCCACCATTCCCACCATC
AACCCTCTTCTATCTCTTCTCGGCATCCTTTATTCCACTTCCCCAATCCCATCACTC
CACTCCTCCCTCTCCTCTATTAAAGCCAGCTCTCCCTTTTTTTTCCCTCTCCACAAA
CGCCTATCAAACTTGTATCCCAATCAATCAACATGGGTGGCCACTCTGTTCTCTTG
CTCTGTTATGCTTCTCTCCTCCTATCCTCTGTTACTGCTTGTGATAGATGTGTGCAT
CAGTCCAAGGCTGCCTATTTCTCCTCCTCCTCAGCTCTTTCAGGTATGTTCCAAAG
ATCACAATAATCTTTTGCTCCCTCTCTTAATTATTAGATTCCAAAATCTAATCTGA
TGGTTTACAAATCTAATGGGTTGATTTTGTCCTCTGTGTAGCTGGGGCTTGTGGGT
ATGGACCCATGGCACTGGACTTCAATGGAGGCTATCTTGCTGCTGCTAGCTCTGC
TCTCTATAGAGGAGGGATTGGTTGTGGAGGCTGTTTCCAGGTTCCTACTACTTCAA
ACTTGAATTAATCTCTCTGGCTCAATCCCTGACAAGAATACCTTCTGATTTGATTT
GTTTGTTTTTTTTTGGTTTCTTTTTGGGGAGATAGATTAGATGCAGGAGTACCAAG
GTTTGTAGCAGCAGAGGAGTTGAAGTAATGGTGACAGACTTCAACAGGAGCAAT
CGCACGGATTTCCTGCTCTCCACCGGGGCTTTCATGGCCATGGCCAAGGAGGGGA
TGGGCCAGGAATTGAAGCAGCTTGGAATGGTCGACGTGGAGTACAAGAGGTAAC
AGTCCTCCCCTTGATCAAATGCTGGCCCACCATCACACGGTTTCCCGACTCGGTCT
CACCCAAGTAGCTTCTTCCTTTTGGTGTCCATCAGGATTCCCTGCAAGCATAAGAA
CAAGAATCTCGCCATCAGAGTTGAAGAGCATAGCCAGTGGCCAAACCATCTGGC
AATCAAATTTTTGTTCCAAGGTGGCCAGACCGACATCGTAGCCGTCGATGTGGCT
CAGGTACAGCAATTAGCACGGTGTAACGCAGTGGATTTTGGGTGTTAATTTTGGT
GGTAGATTGATATGTTGATGATTTGGGCTATTATTGTATGATGATAGGTTGGGTCG
AGTCATTGGAGGTATATGAGCCGGGATTATGGGGCGGTCTGGAGCATGAACCGG
GTTCCGACCGGGCCGCTGCAGATCCGGATGGTGGTGACGGGCGGCTACGATGGG
AAGTGGGTGTGGACTCAGGAGGAGGTCCTTCCGGTCGAGTGGAAAACCGGGTCG
GTCTACGACTCGGGGGTTCAGATCACTGATATCGCCCAAGAGAGCTGTTCTGACT
GTGATACACGGGATTGGAAGTGAGACAAATACTTCTCTTTCTTCCCTTGGAGACT




AACTTTTTTTCTCTCTTTTTTCTTTTTTTTTGATTATAATCCCTTTCTTTTGTACATT
GTTAATTGAGAGATGATGTAACGGTTTAAAATAAGAAGGGGAAATGACTTAAGA
AAAGTTCAGCTAAGTTCAACTTCTTTTTTTTTTTCGTTTTTTTTCGTTTTTTGTTGTG
CGTGTGCGTTGGATTTTGCATGATCCTCTTAATCTAGTTGCTGCATATGTCTCTCTC
TCTCTACGTACGGCCAGCTGAAACATTAGACCGGGTAAACTCTTGGAATCGGACG
GCACGGCGCTGGATTTTGACGGTAACGTCTTTTTCTTTGGCTCCAATTGATGGATT
GCAATGAGGTGCGACACAAGGGATGTTCATTTGTGTGTATATATTTTTCAAACGT
ATCCCATCATATGCGTCCAATGAAGATGTTTGTTTATTTGGATATTCATGTGGTTG
TGAAACAAGCAAGCTAGTTTCCACCAACTCATATTTAATTAGCACAAAATTTGAT
TAGCAACTGATGCTTGGCACAACTAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGGAAAGGAAA
AACTGATGTTTGGCACTGCCTTTGGATCGAATATAACTTGGTTGAGTAATAAATTT
ATTAGTGTGGAATTAGGCTTGGTTCAATTGAACTTGATTCAATTAAACTCAAAATT
AGATAAATAAATAAATAATATTTTCTATTACTATAACTTATAAATACATTTGTGTT
TATTTATTCGTTATAGTAATTTATATATAAAAGGAAACGTGTGCTCACTTTAAGGT
TGAAATATAATTCTAATAATTAGTTTATACGATAAACATGTCTGCACGTGCAGCG
CCTGTATTCATGCATGCATGCACTTTTACGCTCTAAATTTCCTAGACATGCTTGCC
GTGATCAACCTAAACTTTAGCTAAAAATATTTTATAGTTTTAACA






