IDENTIFICATION

Species: Phalaenopsis equestris
Locus: XP_020576896

Gene Model: XP_020576896.1
Description: PeqEXPA-05
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
NCBI: https://www.nchi.nlm.nih.gov/genome/?term=Phalaenopsis+equestris
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T05601

EXTERNAL RESOURCES
http://orchidbase.itps.ncku.edu.tw/est/Phalaenopsis 2019.aspx



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/?term=Phalaenopsis+equestris
https://www.genome.jp/entry/T05601
http://orchidbase.itps.ncku.edu.tw/est/Phalaenopsis_2019.aspx
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DOMAIN ARCHITECTURE

Superfanilies PLN00133.

+ Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN00193 super family 33423 expansin-A; Provisional 11-256 1.13e-134
SEQUENCES

Peptide

>PeqEXPA-05

MKTNGCKNGGALLPLLTFLCSVISAFAGSWMPATATFYGGSDASGTMGGACGYGDL
YKDGYGIKNSALSTALFNDGASCGECFQIVCDAKKSPQWCKRGTFITVTATNFCPPNT
NLPSDNGGWCNPPRQHFDMSQPAWETIAIYKAGIVPVLYRRVRCRRSGGVRFTINGK
DYFELVLISNVGGSGRVSSVWIKGSKTDWMIMSRNWGMNWQSNSYLNGQSLSFRV
QTDDGKLKTFSNVAPSNWNFGDTFVTSIQF

CDS (coding sequence)
>PeqEXPA-05

ATGAAGACGAATGGTTGTAAAAATGGAGGTGCTCTGCTGCCTCTTCTAACATTTC
TCTGCTCAGTAATCTCAGCCTTCGCCGGCAGCTGGATGCCTGCCACCGCCACCTTC
TACGGCGGAAGCGATGCCTCCGGCACAATGGGAGGAGCTTGCGGCTATGGAGAC
CTGTACAAAGATGGATATGGAATTAAGAACTCAGCGCTGAGCACTGCGCTCTTCA
ACGATGGAGCCTCTTGTGGAGAATGCTTTCAGATTGTGTGCGACGCCAAGAAGTC
TCCTCAGTGGTGTAAACGAGGCACTTTTATCACTGTAACAGCCACCAATTTTTGCC
CTCCGAATACCAATCTACCCAGCGATAATGGCGGATGGTGCAATCCTCCGAGACA
GCACTTTGATATGTCTCAGCCTGCTTGGGAGACCATCGCCATCTATAAAGCTGGG
ATCGTCCCTGTTTTATACAGAAGGGTTCGGTGCAGAAGGAGCGGAGGTGTGAGAT
TCACCATTAATGGAAAGGATTACTTCGAACTGGTTCTGATAAGCAACGTGGGAGG
GAGCGGTAGGGTTAGCAGCGTGTGGATCAAAGGCTCCAAGACAGATTGGATGAT
AATGAGCAGAAACTGGGGTATGAACTGGCAGAGCAATTCTTATCTTAATGGCCAG
AGCCTCTCCTTCAGAGTTCAGACTGATGATGGAAAACTCAAAACTTTCAGTAATG
TCGCCCCTTCAAACTGGAATTTTGGCGACACTTTTGTTACCTCGATTCAGTTTTAA
GATTCAG

Nucleotide
>PeqEXPA-05

TTTTGGTTATTTTTTGGAAGATTTATAACAAAAGTTTTAAATAATTAAATGAATCA
ATTTTTTAAGTTTATTGAACATGTTTTCTTAATTCATTTAGCAAAATAGCTATATAT
AGTTTTTTTATTTATTTTAATCAACATGTGAAAGACGAATGCAGCTTGCATGAAAA
ATTAACTGTCTAATTAAGTCAACAAGTCATTAAACAATCATTTACTTATCTTAGTT
TGTACTTAACCAAAAAAAATCATAATAAATAAATATTAGTATAATTGTGATCAGC




CTTGTACGTTTATTATCAACATGTTAAATATATTTGCAAATAATAATAATAATGAT
TGTTATAAGAATGCGTTAAGATTTGTTATGCTAAAAAAAAAATCATTAACAGAAA

TTTACATTTTTTTATAAGATTTGAGCCAAAATATAGGCTTCTATTTATAGGTAAAA
ACTAGAAACAATCAGCCAATTTTATTTCTAGTGTTTTTGAGAGAGTTGGAAGAAT
GAAGACGAATGGTTGTAAAAATGGAGGTGCTCTGCTGCCTCTTCTAACATTTCTC
TGCTCAGTAATCTCAGCCTTCGCCGGCAGCTGGATGCCTGCCACCGCCACCTTCTA
CGGCGGAAGCGATGCCTCCGGCACAATGGGTAATCAATATTATAGCTATTATATT
TAGTTTATATCATCTAAATCTTTCATATCATATCAAACATATCATCTTATTGACTTT
TGAGATGTGGAACACACCTTTTCATATATAAATAAGGTGCCTTTAGCTATATGAA
AATACATTAGAATTGAGCATCGTTCTGTTCTGCAACTACTGTAGGAGGAGCTTGC
GGCTATGGAGACCTGTACAAAGATGGATATGGAATTAAGAACTCAGCGCTGAGC
ACTGCGCTCTTCAACGATGGAGCCTCTTGTGGAGAATGCTTTCAGATTGTGTGCG
ACGCCAAGAAGTCTCCTCAGTGGTGTAAACGAGGCACTTTTATCACTGTAACAGC
CACCAATTTTTGCCCTCCGAATACCAATCTACCCAGCGATAATGGCGGATGGTGC
AATCCTCCGAGACAGCACTTTGATATGTCTCAGCCTGCTTGGGAGACCATCGCCA
TCTATAAAGCTGGGATCGTCCCTGTTTTATACAGAAGGTCGTAATTACAGGAAAC
TGGAATATTTACATATATACCATTTTTAATTTTATGTTTTCACATATCTAACAGTC
AAAACTCCAATTTTTACATACTTGACGTTTTACCTATGCATGAAAATCTGTATTTC
ATTTTTTAGAATTTAAAATGGTGGCATATTTTATATATTATGAAAGATTTGGGTGA
TATAAATGTAAAAAATAAAATATAGGTGTTAGAGATGTAAATATATAGGATTTGG
GTGGTATGTAGGCAGAATGTTACTCTCTGATTCAAAACGGAGGTTGTAGATTGCA
GTCTTCCCAAAAACTTTTCTTTTTTTTTGGTAATGGATTCATTATATGCTGTAAATC
CGAGATTTCTAAGCAAAACAGTGAAGGAATTGTGAAAAACTAAAATTTACCAAA
TCCCAGACTTAAAAGTTGCATTTTTTACTTACAAAGAACACAACTTTTAAATTTGG
ACACAGCACTCAAATGAGCTTTATGACAGCAGGGTTCGGTGCAGAAGGAGCGGA
GGTGTGAGATTCACCATTAATGGAAAGGATTACTTCGAACTGGTTCTGATAAGCA
ACGTGGGAGGGAGCGGTAGGGTTAGCAGCGTGTGGATCAAAGGCTCCAAGACAG
ATTGGATGATAATGAGCAGAAACTGGGGTATGAACTGGCAGAGCAATTCTTATCT
TAATGGCCAGAGCCTCTCCTTCAGAGTTCAGACTGATGATGGAAAACTCAAAACT
TTCAGTAATGTCGCCCCTTCAAACTGGAATTTTGGCGACACTTTTGTTACCTCGAT
TCAGTTTTAAGATTCAGTTCGGCCATATTCTTCTTCGTTTGATATATCTGTGAGTTT
TTCATTTAGTTCTTTTCAGATCAGGAACTGAAGGCGTTATGAAAGTTCTGATTTAT
TTGGTTCATGCAATTAATAATGAAGATTTGCATACATTTCACATAATTCCTAAGTC
AGTATTTACATATCTAATACCTAAATTTTAATTTTTATATATTGATGCCACCTTGCT
TTTACATAAAAGGTGTATTTCATACTTTTAAAAGTTAAAAAAGTGGTATTTTTTAT
GTGAGACGAAAGATATGGGTGCCGCAAATTGAAAAAGTAGTTTAGATGTTACAT
ATGCAAATACATAGGAAGTGGGTGGTATGTATGTAAATGCCCTAACGCAAAAGT
GGTGTAGTTTATAGGAGTGACGCTGAGTTCTAGACCGTTTATGTGAAAGCCTAGA
CAGATTATGCATACAATTTTGAAACGGGGTATTTACACACATACCGCCCAATTCA
TATGAATTGAAATATCT






