IDENTIFICATION

Species: Phalaenopsis equestris
Locus: XP_020598607

Gene Model: XP_020598607.1
Description: PeqEXPA-01
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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Query seq,
Superfanilies PLNO0OS0O

. Name Accession Description Interval E-value
[+] PLND0Q50 super family 31535 expansin A; Provisional 21-258 9.47e-106
SEQUENCES

Peptide

>PeqEXPA-01

KTLILIYPLFMNLFLICLSFIFLSAVRPIGADHGGWDTGHATFYGAMDGGETMGGACG
YGNLFEQGYGLETAALSTALFNSGLSCGACFQILCFNDKQWCAPGYITITATNFCPPN
YAKPNDNGGWCNPPLKHFDLSMPMFVRITKDYHAGIVPVLFRRVPCHKKGGIRFQM
QGNQWTPFVIILNVGGAGDVREVWVKGGGGWSAMTRNWGQVWQTSEKLVGQTVS
FSVTTSDGRTVQSLNVVPPNWQFGQTFEGSQF

CDS (coding sequence)
>PeqEXPA-01

AAAGACTTTAATACTCATATACCCCTTGTTCATGAATCTGTTTTTGATTTGTCTTTC
TTTCATCTTTCTCTCGGCTGTTAGGCCCATTGGCGCTGACCACGGAGGATGGGATA
CAGGGCATGCCACCTTTTATGGTGCCATGGACGGCGGAGAAACCATGGGTGGAG
CTTGTGGATATGGCAACTTATTTGAGCAAGGCTATGGCCTTGAAACCGCCGCTCT
GAGCACTGCCCTTTTTAACAGCGGCCTCAGCTGCGGCGCCTGCTTCCAAATACTA
TGCTTCAACGACAAACAATGGTGCGCTCCCGGCTACATCACCATAACCGCCACCA
ACTTCTGCCCTCCCAACTACGCAAAACCCAACGACAATGGCGGTTGGTGCAACCC
TCCCTTAAAACACTTCGATCTCTCCATGCCAATGTTCGTTAGGATCACAAAGGACT
ATCATGCCGGCATCGTCCCTGTCCTGTTCCGCCGCGTCCCTTGCCATAAAAAAGGT
GGGATCAGGTTCCAGATGCAAGGGAACCAGTGGACGCCATTTGTTATTATCCTCA
ACGTCGGCGGCGCTGGGGATGTTAGGGAGGTTTGGGTGAAAGGGGGAGGTGGGT
GGTCGGCAATGACCAGAAATTGGGGACAAGTTTGGCAGACCTCGGAGAAGTTAG
TAGGACAGACTGTTTCGTTTTCGGTGACCACGAGCGACGGGCGGACCGTGCAGTC
GTTAAACGTGGTGCCGCCCAACTGGCAGTTTGGTCAGACTTTTGAGGGTAGCCAG
TTTTAG

Nucleotide
>PeqEXPA-01

ATTGAATCTTCTAGAAGGGTAGTTACTGGCACATAACGCTAGTCTGGGTGCTATA
TCTCTCATTACGCCCGTCTTTGGCGCTATAGCGCTAGGGTGCGGCGCTGTGGCGCC
ATATAAAATGCTCCAATTTTGCTCATTTTTCTCTTATTTTCTCTAAATGTCCATTTT
ATATAGCTGAAACAAAAAACATGCAAAATATCTTTCTTTAAAGTGCAATATAACT



AAAAACAAGTATAAAATGATCATAAAATAAGCACTAAAAACGGGTAATTTTAAG
GTGGATCAAAGAGTCCTTATGTAGGACAAAGGAGGAATAATGTATGAAGACTAG
GGACGAAGAAAAGTCATGTTTACTCAACAAACACACAATAAACACCCATGTAAC
CATTATGTTATTTCGTTTCGCCAATGCTGAATGAAGGATGTGATGCAAAAAAATT
GAAAGCTTCCTAAGCCGATTAATTCAGTATATTGTCAAGGCTTTAATCTTTAATTG
TAAGAAAGACTTTAATACTCATATACCCCTTGTTCAAAAGATAGACAACATATGT
AATTATTTATTTCAAGTATCTCCTATGTCTATAAATAGAGGATCCTTTAATGAATG
AAGAGTTACATACTCTCCCTCTCATTCTTCTTCCTATGCTATATTCTTTGGGCATGA
TTTAATGAACAATTTAAGATTCAACAATCCTAGATAGAATTAATGCCTTCATGAA
CTTTCCAAAAGTTGAAAAATTGAAGTTTAATCATAGCAATAATTTTATTTGTGTCT
TTCAGATGCCACCAGTTAATTATGTGACAATGTTTCATTGCACTTTTTTATCTTAC
AACACTTCATCTTAAAATTTAGAACTAATAATCGATGTCGAGTAATAAAATATTC
ACTTGGAATTACCTTACAGCCTTTACATTCTTGATGATCTCTTTTTTTCATTAGAAA
ATAATCAATTTGTGTTCTATTTGATCCACTCTTATAAATATTAAAATGCTCATCTC
TTTTCTTGAAGAAAATATTAGTATCAACAAAATCATAAGCTTAAGCAAAATCTAA
TATCATAATACCTTCTTCATTAATAAATCTAAAACCATTGTCACCATGAATATTTC
TAAAATCTTCTATAATTATACAGACATACCCATTTAAAGCTCCCCAAAAGTTAGTT
TAAATCTAATATTAGTTTCATTGACTAACTTCTTCGCATACATCCATCAATAATAT
GCAAACATTTGCATATTTGACACTACATCTGGGCAATGGTGTAGCGACACTTGTA
GACTTTTTATAGTTTTCAGGTCACAAATCACATTTCTTCCTGGGAACGCTGTAGCT
TTTACATAATTATTTAAGCGATTCATGTCATGATTTTTTAAACAAAAATTTTTTGC
TCGTTGTTAAGAAAATTCTTGAGAGGCGAATGCCCATCCGTGACACCTCCCTTGA
TTCCACCACTGCACTTAGACGATGTTTTATTGTTGTTCCAGCATTGAATTATATCC
TCAATTGTAAATCTTTTGAAATCTTTTTGAATAAACTCAACCCCTTATTCTGAAGC
CATTCCATTCATTATTTGTGAAGTATTTTTTGATCGAGATATATGTGCATTGTATA
ATAAATATGTAAGGATATAAAGCATAAAATAAACTTTTATAAGGATGTACCAATG
CAACATAAATGAACATCTACATATATGTCTGCAAAGATATAAGCATATCGACCAG
CATAAAATATATGACAGCACGGTCCCAGGCACAGTTCAGTATGCCCCTTATTTCA
ACTTCACTATGACTTCAAAACATACCCAAATAATATATTTATTTTCCAAGTTAACA
AAGATGAAATGAAATAAATGGAATAAAATTTCTTAATATTATAAGGATTAAGAA
CTCATAAACATTCCTCCTATACCCAGCCAAAATTATTTCATCTAAGCTAGGATTGT
TAAGTATACTTTACCAAAATTATATTAATTACATTACTAATTTTAGAAGGAACTAA
AAAGGAATTAGAGAAGAGCTGGCACATTGTTCTTATAAAAGCCAGTCGCTTCTCT
CTGTTTTTGAAGTGCCGAGGAGAAGAAAAGAGGAGGTGCTATTTCGGGAGAGAA
ATTAAGCAATGAATCTGTTTTTGATTTGTCTTTCTTTCATCTTTCTCTCGGCTGTTA
GGCCCATTGGCGCTGACCACGGAGGATGGGATACAGGGCATGCCACCTTTTATGG
TGCCATGGACGGCGGAGAAACCATGGGTTAGCCTTTCTAGTACATAGCAGCCTTT
CTCTAATATACAAATTACGTTCATTAGTTCGAAAGTCATAAGAATATTATTGTTTA
TTGTGTTGATATTGTTTGCTATGTTCATTTCAGCCAAAAGCTCTCGAGTTATAATG
AATGTTATACTCTCGTTTCCTGTTTTCTTAATTGAATTTTTTATCGTGACAGTAAAT
AAAAAATTTATCATAATAATAAAATTATGCTCAAAATTTTTTATGGAATTTTCCGT
CATGAATTTGCAGCTATAATTGATTTGTGCTATTAAGGGCCAATGGCCGGCTTAG
AAAATACTTTTCTTCAACCTGGCCTCATAATATTTTAGTAAACTACAAAAATCTTT
TATGTATATATATATATATACATATATATTTTGAACTTCGGCATATAGCACCTAGA
GATACATGCCATTCTTTAAGAAAATTTGAACAATAATGCAAAGCATAAGTATGAT
TGATTGATGCGTTCAAGGATTTTTTTTTAATTTTTTGAAAGTATAAACTCGAAGCA
AAAATTTAGATAATCTATAAAATATTCGACATGTGGAACATAGTAATAATTTCTC




CTACGAAATGGACATTTTTCTAATATAAACAAGTTAAAACCAGTCTACAAAAGAG
AGCATAAAATCATGCATCCGCCAAAACTTTACCTAAAATTCAAAAAAAAAATAAT
AATGTGCCGCACGTTTACGGAAACTTCTATTTTTTATGCCCACAAAAGGCAGTAC
TTATACTTGTAGAATTGGTTCAGGTTGATGGATCCAAATTCCAGATCTAACATATC
CATATGTACGTGGCTTTATTGTTTGCCATGCAGGTGGAGCTTGTGGATATGGCAA
CTTATTTGAGCAAGGCTATGGCCTTGAAACCGCCGCTCTGAGCACTGCCCTTTTTA
ACAGCGGCCTCAGCTGCGGCGCCTGCTTCCAAATACTATGCTTCAACGACAAACA
ATGGTGCGCTCCCGGCTACATCACCATAACCGCCACCAACTTCTGCCCTCCCAAC
TACGCAAAACCCAACGACAATGGCGGTTGGTGCAACCCTCCCTTAAAACACTTCG
ATCTCTCCATGCCAATGTTCGTTAGGATCACAAAGGACTATCATGCCGGCATCGT
CCCTGTCCTGTTCCGCCGCGTCCCTTGCCATAAAAAAGGTGGGATCAGGTTCCAG
ATGCAAGGGAACCAGTGGACGCCATTTGTTATTATCCTCAACGTCGGCGGCGCTG
GGGATGTTAGGGAGGTTTGGGTGAAAGGGGGAGGTGGGTGGTCGGCAATGACCA
GAAATTGGGGACAAGTTTGGCAGACCTCGGAGAAGTTAGTAGGACAGACTGTTT
CGTTTTCGGTGACCACGAGCGACGGGCGGACCGTGCAGTCGTTAAACGTGGTGCC
GCCCAACTGGCAGTTTGGTCAGACTTTTGAGGGTAGCCAGTTTTAGTTTAAACAA
CCCTAATGAATATCATTGAGATATATATATATATGGNNNNNNNNNNNTATATATA
TATATTATTATGATCTACTGAGCATAATGTGTGCGTATAATGTAAGGGAAAATAT
AGAAAGAAAGCAAAAAGTTGACTGGTTATTTTAAAAAAGGTTGCATTGGTTAAGT
ATAGAGAAAATCGCGTTGACTTATGATTTCAATTGAATTTTATATGGCATTTACAT
ATTAGCGGAGTGCTAATAAGGGAGAAATCAAATTTGTGTTTCCAAGTTTTCCACT
TTAAAAAATGTCATATAACAACGTGTCATTCTATTTATGCGAAAATTTCCTATTTA
TGAGTGACTGTATTTAAAGCAAAAAACATGCCGGCAATTGAGTATAATTGTTGAC
TAGAGAAAAGAACAAGAGAGGATGCTTCGTTATAGGACGCGCGAATTAATTTAT
TAGTCGTTTCTGGAGTAATTGGAAAAGGTGTTGACTCCCAAGTGCAAAAG






