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Species: Elaeis guineensis
Locus: XP_010920093

Gene Model: XP_010920093.1
Description: EQEXPA-08
Family: Alpha Expansin
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DOMAIN ARCHITECTURE

specific hits PLNOOISS
Superfanilies PLNOO193 superfamily

Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN0Q193 N00193 expansin-A: Provisional 1-255 1.21e-168
SEQUENCES

Peptide

>EQEXPA-08

MMAALLKLSHLALCLLWSGVEGFAPSEWTKASATFYGGSDASGTMGGACGYGNLY
STGYGTDTAALSTALFNDGTSCGQCFKIMCDHQSDSRWCIQGTSVTITATNFCPPNYA
LPNDDGGWCNPPRQHFDMAQPAWEKIGIYRGGIVPVLYQRVPCVKQGGIRFTINGRD
YFELVLISNVGGSGSIQSMSIKGSSTGWLVMSRNWGANWQSNAYLNGQSLSFKITTS
DGQTLVFPDIVPSNWAFGQTFSSLLQFS

CDS (coding sequence)
>EgEXPA-08

TAAGCAATACCAAGGTGTAACCATTCCTGTGCACCCACTGATCCAGTGTTAAACA
AGAGCCCGTCTCTGTCTTTTTAAGACTCCAGGGTCTCTCTCAAGTGTGCTTGACAT
AGTGAGACACTTGAGATCTATGATGGCTGCCTTGCTCAAATTGTCGATCATCCTTG
CGTTGTGCCTCCTGTGGAGTGGTGTGGAAGGTTTCGCACCTTCTGAGTGGACCAA
GGCTTCAGCTACATTCTATGGTGGAAGTGATGCCTCTGGAACTATGGGTGGAGCT
TGTGGTTATGGTAACTTGTACTCGACGGGGTACGGAACCGATACTGCAGCTCTGA
GCACAGCTCTGTTCAATGATGGGACGTCTTGTGGGCAGTGCTTTAAGATCATGTG
TGACCACCAGTCCGACTCCAGGTGGTGCATCCAGGGCACTTCAGTGACCATCACG
GCCACCAACTTCTGTCCTCCAAACTATGCCCTCCCCAATGATGACGGTGGCTGGT
GCAACCCGCCTCGCCAGCATTTCGACATGGCACAGCCTGCGTGGGAGAAGATTGG
TATCTACAGAGGAGGAATTGTGCCGGTTTTGTACCAAAGGGTCCCATGCGTGAAG
CAAGGTGGAATAAGGTTCACCATCAACGGGCGAGACTACTTTGAACTTGTTCTCA
TATCAAATGTGGGAGGCAGTGGATCCATTCAGTCCATGTCCATCAAAGGTTCAAG
CACTGGCTGGTTAGTGATGTCAAGAAATTGGGGTGCAAATTGGCAATCCAATGCC
TATCTAAACGGCCAGTCTCTCTCTTTCAAAATAACAACATCTGATGGGCAGACCC
TTGTCTTCCCGGATATAGTCCCATCAAATTGGGCATTTGGACAAACTTTCTCCAGT
CTTCTCCAGTTCTCCTAGAAGGTTAGGGATGCAAGTTTCAAGATCTAGATTGGCA
GAGGCGTGCTTATAATTTTCTTAGAGTAGCCCGCCAGTTAATCATTTTCTTATGCG
ATCAAAGAAGGGAGTAAACCGTCAGCCGAATACTAGGGTATGAAGATGGATGGC
ATAAAATTCATTTGATGAGAAGGTCAAAGAAGTGGATGTTAAGGAACATGTAGC
TCTTCCAATGTACTCCAATTATCTTTATCGATGTAAAATCCTTTTCATGATATCATC
ATTTGATGAGTCTGTGATATAACAATAATGAAAAAAAAAATTGCTGATTGGGAA



Nucleotide
>EgEXPA-08

CAGAGCAAATTCTGCTTATGTTCGGCACAGCGCTTGGAACTCAACCTCTTCAAGA
TTGATATAAAAAGTTTTATTTACAACAAGCAAACAACGCGTTCCAAATTATAATG
CGGCAGGCATGTGATCATCAGTTGAGGACAAACGTGACACATACCAGTCAACTA
ATCTAAATCAGTTGCCGCAGCGGAAGAAATCAACGACTCGAACTATAGTCCAAA
ACCACCAAATTAAAATATTATTTCCAAAATGAAGAGAACGTGAGAATCCGCAACT
CTCCCACCATTGCAGAGATATAAATGAGAAGTCGGTTGCAGAACAGCAGATTATT
CCATGAAAAATTTTTAATACCAAAAAAAAAAATAAAGAAAGAAAGAATCTGTAA
ACACCATATCCCGCAAGTCATGGGCTGGTGGTTGCAGGCAATCACATGTTAGGCC
GTATTTCTTAGTCCAATCTTTCTCTGAAAAATTATAGGCTTTTGCTTCCTCCTCTCT
CCTATTTAAGCAATACCAAGGTGTAACCATTCCTGTGCACCCACTGATCCAGTGTT
AAACAAGAGCCCGTCTCTGTCTTTTTAAGACTCCAGGGTCTCTCTCAAGTGTGCTT
GACATAGTGAGACACTTGAGATCTATGATGGCTGCCTTGCTCAAATTGTCGATCA
TCCTTGCGTTGTGCCTCCTGTGGAGTGGTGTGGAAGGTTTCGCACCTTCTGAGTGG
ACCAAGGCTTCAGCTACATTCTATGGTGGAAGTGATGCCTCTGGAACTATGGGTA
GAGTAATTTTTGCAAACTTTCTTTAATTTGTCTGCTTCTTGAATGATTTGCTGAGCC
CACAACACACGGAGCTGACTCACAGTGGATCGTTGATTGCAGGTGGAGCTTGTGG
TTATGGTAACTTGTACTCGACGGGGTACGGAACCGATACTGCAGCTCTGAGCACA
GCTCTGTTCAATGATGGGACGTCTTGTGGGCAGTGCTTTAAGATCATGTGTGACC
ACCAGTCCGACTCCAGGTGGTGCATCCAGGGCACTTCAGTGACCATCACGGCCAC
CAACTTCTGTCCTCCAAACTATGCCCTCCCCAATGATGACGGTGGCTGGTGCAAC
CCGCCTCGCCAGCATTTCGACATGGCACAGCCTGCGTGGGAGAAGATTGGTATCT
ACAGAGGAGGAATTGTGCCGGTTTTGTACCAAAGGTGGTGCCTTTTTCACCTCTC
ACCGTTTCTTCTGCTTGACTGCTTGCTTCCTGTTTGCTCTCATACTAGATATTAAGA
GGCAAACAATATAAATGGGCCAGTCGCAACTTTAAGTTTTTTGATGCGAGGTCAC
GAATATTCACCCTGACCACACTGAAATTATTGGTCTTGGGCTTCAATATTGGATCT
CTTTGACCGTAGGGCTGGTTTTGGTCCAGCGTTACAGGCTAAATTAAGATTTCAGT
TTTTAGCGTTTTTTAGTTGTTTCCAAACAGTAAATTAAGATAATTTCCATAGAACT
CGGTTTTTTTTTTATTTTTGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGTAATTTCTA
CAGAGGACTAAGNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNTTTTTTGTAGAGAGAGAGAGA
GAGAGAGAGAGAGAATTTTCTACAGAGGCAATTCGGGTTGTATTTTTCGTATGGA
AGAATGATTGATCTTTTTTTCATGACATCAATCATTGGATTGCACTTTATATAGCT
TTCAAAGTATGATATCTACTTCGTGATCTATAATACAGATAAAAAGAAGGGATTA
GAGTGCTTTAGCAATTGTGCAAAAAACAATCCAATGATTGAGATTGCGAAAAAA
ATCGATTATTTTTTTTATAGGAAAGACACATTCTGAACCCACGAAATTATGACAC
AAGATAGCCTCTTCTAACATTGGGACCAGGCCAGGCTCAGGCCTACTTCTTGTTG
TTCTTAGCCTTATTGTCATGGTTCAACTCAGGGTCAGACGCAGGCAAATCATGGC
TTCCCAAGCCCTCATATTAGAAGTTTAAGCATAAGCATCTAATTGTTTCTTCTTTT
TTCCCCTTTCATATCTTATTTTTCTTTTAGCTTGCAATACTCTTCTTCCAAATGATA
AATAACATCAAAGTGGATCTAATATGCAAAATTGGCCTGTAGAAACTTGTCATCT
GACTGATTTGAGTGGGTTCACAATGTAGGGTCCCATGCGTGAAGCAAGGTGGAAT
AAGGTTCACCATCAACGGGCGAGACTACTTTGAACTTGTTCTCATATCAAATGTG
GGAGGCAGTGGATCCATTCAGTCCATGTCCATCAAAGGTTCAAGCACTGGCTGGT
TAGTGATGTCAAGAAATTGGGGTGCAAATTGGCAATCCAATGCCTATCTAAACGG
CCAGTCTCTCTCTTTCAAAATAACAACATCTGATGGGCAGACCCTTGTCTTCCCGG




ATATAGTCCCATCAAATTGGGCATTTGGACAAACTTTCTCCAGTCTTCTCCAGTTC
TCCTAGAAGGTTAGGGATGCAAGTTTCAAGATCTAGATTGGCAGAGGCGTGCTTA
TAATTTTCTTAGAGTAGCCCGCCAGTTAATCATTTTCTTATGCGATCAAAGAAGGG
AGTAAACCGTCAGCCGAATACTAGGGTATGAAGATGGATGGCATAAAATTCATTT
GATGAGAAGGTCAAAGAAGTGGATGTTAAGGAACATGTAGCTCTTCCAATGTACT
CCAATTATCTTTATCGATGTAAAATCCTTTTCATGATATCATCATTTGATGAGTCT
GTGATATAACAATAATGAAAAAAAAAATTGCTGATTGGGAACTTTTCTTGATGGA
CATTTCTTGTGGATTAGGGTGTTAGTTGATTATGGAGGTGGCGAATCAGCAGTTC
CAAGGCTCCATAAACTTGTGCATTTTCTAAAGAAAATTCCCTTGTGCCATGCTCTA
AATGGGTTCTATTTCTTCACTTTTTCCATGAAGCCATGATAGAACAAAACATTATT
ACTTCCAGTGGTAAATATAATTTGAGAAATTGCTATCATATAACAATCTGGAATT
TCTAAATATGCATAGAGGTCTTATGTAATTAGTTACTACATAGGCTTATGTTGTTC
AAGTCCTCTCTAATTACATACTAAAAATTAAAATATTATGTTGTATCATTACAAAA
ATTAATTTAGCATATCTTAATTTTATGATGTATAAGCCCAAGTTCATCTAAATATA
TGCTCAACATAACTAAGTTTTAATCTCAAACTAGTTAGAATTGGCTACATATATCC
TTTTCCACAATTATGATCAATTTAGAATTCTTCTAAATGT





