IDENTIFICATION
Species: Olea europaea
Locus: Oeu027747

Gene Model: Oeu027747.1
Description: OeuEXPA-02
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Oeuropaea vl 0
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T05244

EXTERNAL RESOURCES
http://olivegenome.org/
https://genomaolivar.dipujaen.es/db/index.php



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Oeuropaea_v1_0
https://www.genome.jp/entry/T05244
http://olivegenome.org/
https://genomaolivar.dipujaen.es/db/index.php
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Legend:

Exon — Intron

DOMAIN ARCHITECTURE

Query seq.
Superfanilies PLNOQOS0O

+ Name Accession Description Interval E-value
[+ PLNO0050 super family 31535 expansin A; Provisional 29-252 1.39e-128
SEQUENCES

Peptide

>0euEXPA-02

MAFPAVSMVSLVFFFFNFCFQGVFGDYGGWQSAHATFYGGGDASGTMGGACGYGN
LYSQGYGTNTAALSTALFNNGLTCGACYELTCNSDPKWCLSGTITVTATNFCPPNPSL
PNDNGGWCNPPRQHFDLAQPAFLQIAQYRAGIVPISFRRVPCVKKGGIRFTINGHSYF
NLVLITNVGGAGDVHSVSIKCSRTGWQQMSRNWGQNWQSNTYLNGQSLSFQVTTS
DGRTITSNNVVPAGWQFGQTFQGGQF*

CDS (coding sequence)
>0euEXPA-02

ATGGCTTTCCCTGCAGTATCCATGGTTTCTCTTGTATTTTTCTTTTTCAACTTTTGC
TTTCAAGGAGTGTTTGGTGATTACGGAGGATGGCAGAGTGCTCATGCTACCTTCT
ATGGCGGAGGGGATGCGTCCGGCACAATGGGGGGTGCTTGTGGGTATGGCAACT
TGTACAGCCAAGGTTATGGTACAAACACTGCAGCATTAAGTACTGCTCTATTCAA
CAATGGGTTAACATGTGGTGCGTGCTACGAGCTAACTTGCAATAGTGACCCCAAA
TGGTGCCTCTCGGGGACCATAACAGTCACGGCAACAAATTTTTGCCCTCCTAACC
CATCTCTGCCAAATGACAATGGTGGATGGTGCAATCCGCCCCGACAACACTTCGA
TTTGGCCCAGCCGGCTTTCTTGCAAATTGCTCAATATCGTGCTGGAATTGTGCCAA
TTTCTTTCCGAAGGGTGCCATGCGTAAAGAAGGGGGGAATAAGGTTCACAATAA
ACGGTCACTCCTACTTCAACCTTGTGTTGATCACCAATGTTGGTGGTGCCGGTGAC
GTCCATTCAGTGTCTATTAAGTGTTCAAGAACAGGATGGCAACAAATGTCGAGAA
ATTGGGGCCAAAACTGGCAGAGCAACACCTATCTCAATGGTCAAAGCCTCTCATT
TCAAGTCACCACTAGTGATGGAAGAACAATTACTAGTAACAACGTTGTCCCAGCT
GGTTGGCAATTCGGACAAACATTCCAAGGAGGACAATTTTAG

Nucleotide
>0euEXPA-02

ATGGCTTTCCCTGCAGTATCCATGGTTTCTCTTGTATTTTTCTTTTTCAACTTTTGC
TTTCAAGGAGTGTTTGGTGATTACGGAGGATGGCAGAGTGCTCATGCTACCTTCT
ATGGCGGAGGGGATGCGTCCGGCACAATGGGTATGTTTGTTCGCATGTGTGCTCG
ATAATGCTTGGTACATTCAACTAGACATTATATATGGACCTTTTTTTTATGGGATT
AGGATTAGATTTTTATTAAATTTTGAGAAAACGTTACGAAATGTGTGATTGAAAA
GTTGTGGATCCCATAATAAAATATATGTTTAAAATTAATTCTTAATTTTGACTTAG




ATTAAAATTTAAATTTTGAACCCCTATCATATAGGGGCACGATAGTAAAATTGAT
CACCGGTTCTATTCAATGATGTGTAATAAATATGCACTGGTATGATTATTGACATT
ATTTAAAATTTGAGTTTCATCTTAAAAAATCAACATTGTTAACAAAAGTATTCCA
AACCCTATATATTTGTTAGTATTTTTATACTTAATCGATGTGATTTTTACCTTAACA
TGTATTAAATTCTAACAAATACGAGTTATAGTAATATTTTCAACAAATTTAGAGTC
GGGGCAAGTCTTACAGAATTATGCTAAAAAATGATGTGCATATACAGGGGGTGCT
TGTGGGTATGGCAACTTGTACAGCCAAGGTTATGGTACAAACACTGCAGCATTAA
GTACTGCTCTATTCAACAATGGGTTAACATGTGGTGCGTGCTACGAGCTAACTTG
CAATAGTGACCCCAAATGGTGCCTCTCGGGGACCATAACAGTCACGGCAACAAA
TTTTTGCCCTCCTAACCCATCTCTGCCAAATGACAATGGTGGATGGTGCAATCCGC
CCCGACAACACTTCGATTTGGCCCAGCCGGCTTTCTTGCAAATTGCTCAATATCGT
GCTGGAATTGTGCCAATTTCTTTCCGAAGGTTAGAACTTTAAGCACTTATTCTTCC
TATCCAAAAAATTATGGTTATGAGGACATATTTGAAGAGATTATAATATTTTTAC
ACTTTATTTTAAGACCTTACCATCCACTATTGCCTTGGTCAAGCTTTGAAGATTTC
TTGCTAAAAGATTGTTTGGTGGTATTTATAGGGTGCCATGCGTAAAGAAGGGGGG
AATAAGGTTCACAATAAACGGTCACTCCTACTTCAACCTTGTGTTGATCACCAAT
GTTGGTGGTGCCGGTGACGTCCATTCAGTGTCTATTAAGTGTTCAAGAACAGGAT
GGCAACAAATGTCGAGAAATTGGGGCCAAAACTGGCAGAGCAACACCTATCTCA
ATGGTCAAAGCCTCTCATTTCAAGTCACCACTAGTGATGGAAGAACAATTACTAG
TAACAACGTTGTCCCAGCTGGTTGGCAATTCGGACAAACATTCCAAGGAGGACAA
TTTTAG





