IDENTIFICATION

Species: Elaeis guineensis
Locus: XP_010909709

Gene Model: XP_010909709.1
Description: EQEXPA-03
Family: Alpha Expansin

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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DOMAIN ARCHITECTURE

Query seq.
Superfanilies PLNOI193

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNO0193 super family 423 expansin-A; Provisional 30-255 1.44e-122
SEQUENCES

Peptide

>EgEXPA-03

MEKTANYFGATLLILLALLASDSRGSMAQWIPASATFYGGSDASGTMGGACGYGNL
YNDGYGIKSTALSTALFNSGSSCGMCFQIVCDASSSPWCRKGTSITVTATNYCPPNYN
LPNDNGGWCNPPRKHFDMSQPAWETIAIYRGGIVPVYYRRVSCLRTGGIRLTINGRD
YFELVLVSNVGGSGVVSGMWIKGSNTDWMVMSRNWGMNWHSLTYLNGQSLSFRV
QTDDGQVKTAYNVAPSTWKFGDTYATSIQF

CDS (coding sequence)
>EgEXPA-03

GGTTTTGTGAAGAGCGATGGAAAAGACTGCTAATTACTTTGGAGCTACCCTGCTG
ATATTGCTGGCCTTGCTCGCCTCTGACTCCAGAGGATCGATGGCTCAATGGATAC
CTGCCTCTGCCACATTCTATGGAGGAAGTGACGCTTCTGGCACCATGGGGGGAGC
TTGTGGGTATGGAAATCTATACAACGATGGATATGGCATCAAGAGCACGGCGCTG
AGCACGGCGCTGTTCAACAGCGGCAGTTCGTGCGGTATGTGCTTCCAGATAGTTT
GCGATGCGAGCAGCTCACCGTGGTGCAGAAAGGGCACGTCCATCACGGTCACAG
CCACCAACTACTGCCCGCCCAATTACAACCTGCCTAACGACAATGGCGGGTGGTG
CAACCCACCGAGGAAGCACTTCGACATGTCTCAGCCCGCCTGGGAGACCATCGCC
ATCTACCGAGGAGGGATAGTGCCCGTTTACTACAGGAGGGTTTCATGCCTAAGGA
CTGGAGGCATCAGGTTAACCATCAATGGCAGGGACTACTTTGAACTGGTTCTAGT
GTCCAATGTAGGGGGCAGTGGCGTCGTCTCCGGCATGTGGATCAAAGGATCCAAC
ACCGACTGGATGGTGATGAGTAGGAACTGGGGCATGAACTGGCACAGCCTTACC
TATTTGAATGGACAGAGCCTGTCCTTCCGGGTGCAGACAGATGATGGTCAGGTCA
AGACCGCATATAATGTGGCACCTTCCACCTGGAAGTTTGGCGACACCTACGCCAC
ATCAATCCAATTTTAACACTTGATCTGGAGTTTCAGCGCACAGCAGCAACAGCAT
GCCGCTGCGATCTTCTTGTGTCATTTTTCAATCAACAAAAAAAAAAAATCTTCTTG
TCTCATTTGTTTCCTCTTCCCTCTTTAAGGTATCATATTATCCCTTACCTAGGCTGT
GGCTTAGATAAAAGTAGCCCACCTAGCAGCATGATTCTGTGGAATAAACGATCAA
AGCTCCCCTTGGTTCCATTCTTCTGTTCGCAAGCTACTTGTATACCTTCAATAGAA
GCTAGAGCAGTCCTGAAGTTGATTCCAGGACCGACCATCCTTTTCGTTAAATTGA
GGGGGGGAAAAATACAAGAGCCAGTGGAGCCACCATGTTTGCTGAATAATTACC
TGATCTGATGTGCTTAATATTAGTACACTAAGGATAATAAACCACGATTGGTGGA
TACAA



Nucleotide
>EgEXPA-03

TCTGTAATAAGGATGCCATATTTCTCATTTTAGTGTTTGTAAATCTATAAATTCAT
ATAGTAATTTGTTAATGACATTATTAAGTTGATATTAATCAATGCTCTATTGCCAA
GAGTTGGTATGTTGCCAATGAAAGATTAGATGATGAATTGGAATAAATTTAGGTG
TACTGCGTCATTTATTTTGATCTTCACTTTTTGCCCCAGAAATTCACGAGCAGCTT
AACTTACTGGATTCTGCTGTTCTTTGATTCCTGGATAATCGCAACAACCATGTGAC
GGTGCAGGCTATGGTAGAGATATAAATAAAGGCCATAGTCTCAATCATCTTTTTT
CCAATTTTATTAGTTGTTGATGAAGCTGTATTTGATGAGGATTGTTGGTTGTTAAT
GACAAAGTTATGTCATCGAGACTGCCAATCAGTGTGTAACGTTTTCTACTAATGTT
CAGTGGGGAATTAAAATTTCAGGTCCTATTGAAGTTTACAAGCACAACGAAATAT
TGTATCCACCAATCGTGGTTTATTATCCTTAGTGTACTAATATTAAGCACATCAGA
TCAGGTAATTATTCAGCAAACATGGTGGCTCCACTGGCTCTTGTATTTTTCCCCCC
CTCAATTTAACGAAAAGGATGGTCGGTCCTGGAATCAACTTCAGGACTGCTCTAG
CTTCTATTGAAGGTATACAAGTAGCTTGCGAACAGAAGAATGGAACCAAGGGGA
GCTTTGATCGTTTATTCCACAGAATCATGCTGCTAGGTGGGCTACTTTTATCTAAG
CCACAGCCTAGGTAAGGGATAATATGATACCTTAAAGAGGGAAGAGGAAACAAA
TGAGACAAGAAGATTTTTTTTTTTTGTTGATTGAAAAATGACACAAGAAGATCGC
AGCGGCATGCTGTTGCTGCTGTGCGCTGAAACTCCAGATCAAGTGTTAAAATTGG
ATTGATGTGGCGTAGGTGTCGCCAAACTTCCAGGTGGAAGGTGCCACATTATATG
CGGTCTTGACCTGACCATCATCTGTCTGCACCCGGAAGGACAGGCTCTGTCCATT
CAAATAGGTAAGGCTGTGCCAGTTCATGCCCCAGTTCCTACTCATCACCATCCAG
TCGGTGTTGGATCCTTTGATCCACATGCCGGAGACGACGCCACTGCCCCCTACAT
TGGACACTAGAACCAGTTCAAAGTAGTCCCTGCCATTGATGGTTAACCTGATGCC
TCCAGTCCTTAGGCATGAAACCCTGCAGATGTATGGGAATGTCGATTAGCTTATA
TATATATATGTGTGTGTGCGTGCGTGCGTGCGTGTGTGTGTGTGTGTTTTGCTTCG
CAAAAAGTTGCACTCGAGAATTGCATTACCTCCTGTAGTAAACGGGCACTATCCC
TCCTCGGTAGATGGCGATGGTCTCCCAGGCGGGCTGAGACATGTCGAAGTGCTTC
CTCGGTGGGTTGCACCACCCGCCATTGTCGTTAGGCAGGTTGTAATTGGGCGGGC
AGTAGTTGGTGGCTGTGACCGTGATGGACGTGCCCTTTCTGCACCACGGTGAGCT
GCTCGCATCGCAAACTATCTGGAAGCACATACCGCACGAACTGCCGCTGTTGAAC
AGCGCCGTGCTCAGCGCCGTGCTCTTGATGCCATATCCATCGTTGTATAGATTTCC
ATACCCACAAGCTCCCCCTGCGTTCATGCGACGCTTGCTCAAAATTTATACCTGGC
CCAAAGGGATTTAGACGGGAAGCATGCAGTATTGTATTTTGGAATCTCAGAAAGT
GGGGATCGGATTTGATAATGGTCTGTTCATGTTGGAAATTGATGAGAAGTCTCAC
AGATCCGAGTTCTTAATTTGCCTAATTTCTTTTGTGCATTGGGTTTATTGTTATCAA
AGTCAGGCTTTGCTTTGTGAGTTTAGTATTTGATGCGCAAGACTAGACTAGAATC
ATGCATGCAAATGATTAAAGCAGCCCGAAACAAATGTCGGGTATAAACATAGAT
GAAAGGCCAAGGAAATATTATGGGGGGTCACCCTACCCATGGTGCCAGAAGCGT
CACTTCCTCCATAGAATGTGGCAGAGGCAGGTATCCATTGAGCCATCGATCCTCT
GGAGTCAGAGGCGAGCAAGGCCAGCAATATCAGCAGGGTAGCTCCAAAGTAATT
AGCAGTCTTTTCCATCGCTCTTCACAAAACCGGAAAGAGGATAGGCTACTAGATT
GCTTTGCCGAATTCGATCCATTACCTCTGTTTTTATAATGTACCACATTTTAGTTCT
TCGACTGCTTCAACCACTCCAGATTTCCTCTTCTATTAAAGAAGAAGCACGATCAT
ATGTCTGCTGCTTGTTTTAGTTGACTGCATCCAAACCCGTTACTTCCAAAATTTGA
CCTTCAATTTAGTATCCCATGCTAATTGGCATGAAATGCAAGTTATGTAACAGTTC




AACTTGGGGTGTCCTGCAACTTGATCGGATTCCATATCCCAAGTAGCAGCATTTG
CCGTAAATTTATTATGATGCGTACCTGCGATGTCAGAGGAAACGCGTTTTCTTTTC
AAACTGTGATATAAAAATATTGCTATCGACAATGGATCGATCGTACCGTACCAGA
GCCTAGAGCCGGTAGCCACCACAAATGGAGGTAGCAAAGTCGTACCTGCCGGAT
GGAGAGGACTGAAGGAGCAATCCAGCTCCGT





