IDENTIFICATION

Species: Oryza brachyantha
Locus: XP_006652695

Gene Model: XP_006652695.1
Description: ObEXPA-18
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
NCBI: https://www.nchi.nlm.nih.gov/genome/10862?genome assembly 1d=1593936
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02995

EXTERNAL RESOURCES
https://rice-genome-hub.southgreen.fr/organism/1941498
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Query seq. i
Superfanilies PLNOOO50

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLND0O50 super family c131535 expansin A; Provisional 40-264 1.22e-89
SEQUENCES

Peptide

>0ObEXPA-18

MQTDEHLGAMAPCLLLVLFLLPVLAAGHQHPSSYGSSALSEWRSAKASYYAADPED
AIGGACGFGDLGKHGYGMATVGLSTALFERGAACGGCYEVKCVEDLKYCLPGTSIV
VTATNFCAPNFGLPADAGGVCNPPNHHFLLPIQAFEKIALWKAGIMPIQYRRVKCLRE
GGVRFSVAGRSFFLTVLISNVGGAGDVRSVKIKGTESGWLSMGRNWGQIWHINSDFR
GQPLSFELTSSDGNTLTSYNVVPKEWDFGKTYTGKQFLL

CDS (coding sequence)
>ObEXPA-18

AGCAACACGCGCACAGTAGCACAGCTCCACTCCACTCTCCCCCTCCACTGCACCG
ATGCAAACCGACGAACACCTGGGAGCAATGGCTCCCTGCCTCCTCCTCGTCCTCT
TCCTCCTCCCGGTGCTCGCCGCCGGCCACCAGCACCCGTCCAGCTACGGCTCCTCC
GCCCTCTCCGAGTGGCGCTCCGCCAAGGCCTCCTACTACGCCGCCGACCCGGAAG
ACGCCATCGGTGGCGCGTGCGGGTTCGGGGATCTGGGGAAGCACGGGTACGGGA
TGGCGACGGTGGGGCTGAGCACGGCGCTGTTCGAGCGCGGLCGLCGGLCGTGLGGLG
GCTGCTACGAGGTGAAGTGCGTGGAGGACCTCAAGTACTGCCTGCCCGGAACCTC
CATCGTCGTCACGGCCACCAACTTCTGCGCCCCTAACTTCGGGCTCCCGGCCGAC
GCCGGCGGCGTCTGCAACCCGCCCAACCACCATTTCCTCCTCCCCATCCAGGCCTT
CGAGAAGATTGCGCTGTGGAAGGCCGGCATCATGCCCATCCAGTACCGCCGTGTC
AAGTGTCTTCGTGAAGGTGGTGTCCGGTTCTCAGTCGCGGGTCGAAGTTTCTTCCT
GACAGTCCTAATTAGCAATGTCGGTGGTGCTGGCGATGTCCGGTCAGTAAAGATC
AAAGGAACAGAGTCTGGCTGGCTCTCAATGGGCCGCAACTGGGGGCAGATATGG
CACATCAACTCAGATTTCAGGGGACAGCCTCTCTCATTCGAGCTCACCTCAAGTG
ATGGCAACACATTGACCAGCTACAATGTGGTCCCTAAGGAGTGGGATTTCGGCAA
AACATACACTGGCAAGCAGTTCCTGCTCTAGTGAAGGAAGGGTACCAAATTACCA
ATAGCAGTTACAATTTTTGTTCTGATCCTATGAGTTGGAGTATTGTATATTCATCT
GAGGAACGATAATGTCATTAGAAAAAAATATGTTCAGTGCAAGCCTCCAATAGT
AGTCCAACATAGTAGAAAAGATGCTCATAAACGTGGCATGTGCCATTGGAACTCT
GATAATTGCACTACAGAGGCTTGATTCACCATTCAAAATAGAAGGTTGTACTTGT
TGTCTCGATTGTATGGTAATTATCTGTA

Nucleotide



>0ObEXPA-18

AGGGACGACAGGAAAAACTACTGAGTTGAGTGTATTAATTACGCACCACGTTCTT
TTTACAAATATATCTCTACCAAAAGAATCAAGAGGGTTATTATTTACATGTTCTTT
GTAATCTAAAACTTTTATATACGTGTTCATCTAAAAATAAAGACTAAAAATAAAA
TATGATAAAGAGCCCAAAAAATTAATTCCAATTTTATGATTGGAAATTTAAATTT
TAGTTTATAAACATAACCATAAGAGGGAAAATAAGAAGAGGGTGAAAGTTCCCT
AATCATGGGCGTCTTTTTTTCTGCATAGAGAGCAGAAAAAGATTTTGCATTTCATC
TAGCCTTTCAATTCCTTTCTGTGTATAAATATCACCCTTCCTTTCCTCCCAGGAAC
AAAAGCATGCAAAAGCTAACTCACTAAAGTAAAACAAAACTCCATTAAAAATAC
CATTTAAAGCATCTATAAAAACAATAAGGCCCCAGAGCCTCCTAAAGCCAAACTG
CCAAAGCAACACGCGCACAGTAGCACAGCTCCACTCCACTCTCCCCCTCCACTGC
ACCGATGCAAACCGACGAACACCTGGGAGCAATGGCTCCCTGCCTCCTCCTCGTC
CTCTTCCTCCTCCCGGTGCTCGCCGCCGGCCACCAGCACCCGTCCAGCTACGGCTC
CTCCGCCCTCTCCGAGTGGCGCTCCGCCAAGGCCTCCTACTACGCCGCCGACCCG
GAAGACGCCATCGGTAAGCTTCAAAGCTTACAGCTAGCTCTTTGTTCATCTGCAT
CCAGGAAACAAAATCTGTCCCTGCGCTTCTTTAATTCTCGCTGCGCATCCTATGAC
CGTGGAAAGATTTCTCTTTACGCATGCCCCGTGGACGAAATTTTCCTCAGACCGC
GCGCACGCCCCAGTTACTTGAATTGTCTGCGCGTACGGTTCTTGAATTGCTTGGTT
CCTCTCTCTCTCTCATGGTTCCATCCAGAGGAGCGTGTTTGATTTGTGCCGTGCTG
TGCGGCTTACAGGTGGCGCGTGCGGGTTCGGGGATCTGGGGAAGCACGGGTACG
GGATGGCGACGGTGGGGCTGAGCACGGCGCTGTTCGAGCGCGGCGCGGLGTGLG
GCGGCTGCTACGAGGTGAAGTGCGTGGAGGACCTCAAGTACTGCCTGCCCGGAA
CCTCCATCGTCGTCACGGCCACCAACTTCTGCGCCCCTAACTTCGGGCTCCCGGCC
GACGCCGGCGGCGTCTGCAACCCGCCCAACCACCATTTCCTCCTCCCCATCCAGG
CCTTCGAGAAGATTGCGCTGTGGAAGGCCGGCATCATGCCCATCCAGTACCGCCG
GTATGTGCGATTCTTACCTTGCATCCTTTAATTGCTCCTATCTTAGTCTACTTTGCA
CTCGATTCTAGACTAGATCTGAGGTTTAAGTTTCACGTTTTCCTTAATCCGCTTTG
TGTGGGAATGTGAAAGTGCTTGCCGAGCTAGAATTGCGTTGGTTAGCACAATGTG
GGATCCCAAAAAAGCTGAATTACATGTGTCCGTTGGGGAGGAAAGGAAGTGGAC
CGTCTTCCAATGTGGTCAACTTCTGTTAGGGTTCAGCTGGATAGTTTGAGCTGCTG
TCATGGGCTCAATATGGTCCTTTATGCTGTACTAATGTGTTTAGGTGTCTGGGTTA
GGAGAGAAAAGAGAAGTACTTTTAACGCCTTCAGGCATTTGCTGGAGCATTTTTA
TGAGTATTGTTAGAGTTCTAACTGTTTTGGCTGGTCTGCTTCTGACTCGGGGTAAG
AAGGTGGTGTGCACATCATACGCGTTGGGTTAATATTTTCTTGGTTGGGATTAAA
ATGAGTGGCAACCTAAATGGCTAATGATTAGAAAACTAGCAGTAATTTACTACTG
TAAACCTACAAAATGCTGAAGAGTGAGGCTTTGTTTGTTCCATGATTCACTGGTTT
AAGCTTGCTACCTAGAATCTGGAGGCTGTGAGCTATGAACCTGACAGGTAACAGC
AATTCACATCAAGTTTAAATGCAAACATCTTTCCTCATATGTGAGTTAGGTGCTGT
TTGTTTCAATAAGTCCTAAGACTAAAACATAAGTTTCTTTTAGTCCTACCCTGTTT
GTTTGGAGAGACTAAAAGAGACTAAAATTTCATTAAATAACCTATTCAATAGTAC
ACAACACACACACATAGCTACAGATCTAGAGTAGTAGAGTAGATGTACTATAGG
CTTTTAGTCCCTTTTAGCACCTCCCTAAAGACTTATGGACATAGATAGTTTTAGTC
CCTCCTGTTTGGTGTTTTAGAGGCTAAAAGGGACTAAAGTGGAGGGACTTATAGA
TTAGTCCCTTAAAACAAACAACCCCTTAGTTTGCAAGGTTTTCCTAGGCTAATTGA
GACTCAAAAGTACACGGTTCTGTATAATTTCCAGCTGGGATTATTTATATTTGTAT
TAGTTGCCACAATGGAATTCTGAATAACAATAATGACCACACAAGGAATATGTAT




CAGGAATATTTTAGAATCTTAGTCAGCTCCATTACATAGACATTTTCCATCACTCT
TTACTTTCTTTCTGGGGTACATGAGATGCCCCTTTAAGCTTTAATAATAGGTGACC
ACCAAGCTAGTCCCACAGGTTGAATTGGTGCATTAGTTGTGGACTGTGGTTGTCC
TATATTTGCTTTCTGTGCTAGTAATTTATGCTGGTTGGTATGGCTTTTAAATCTTTC
AATCACTTGGTCTGTTATCAAAACTAAATTGTGTTAAACAGAACTTCGCATAATC
AACTCATGATCGGCCATTGTCTTTGCTTGTACTAGTTATTGAACAATCTTCTTGTC
AACGTCTGTAAATTGGTGTATGGCATTTGATCATTGCTAGTGATATTCAAACTTAA
TTTTGGGAACCCCCATATGTGATGCTGAACTGGGTGGCCTGTATTGCCTTCAAAA
ATACTTTTGAGATGTGTAAATTGAGTAAATTAATAACCATTGTATGCATCTAAGTT
GGCATCAACAAGATGTTCATCTTCAAGATGGTTTCCTTAACAGTGTTCTGACTTCT
GTCATGTTGATATGCTATTACCAGCTATTATGCTTTTTCAAGATTGATGTTCCATA
ACACAGTTGGCCTGAGCACATCTGTTATAAAATATCGATACTACAGTAGTTTTAA
ATTATTTCAGACTTCACATTGGTTGTTGGATGAATTTCCATGATAGTTATTATCTG
TTTGCATGAAATATTTCACTGAGCAGTTAACCAACACAAGGACAACTGTACAAGG
CTATCGGTAACATGACATCATGTAGACACTAGACAGAAATCAAAATTATTGTAGA
TTGTCAATTGATAGCAAAGAAATGTTGATTGTCTACTGATCATGTTATGTTTAACT
ATATCCAGTGTCAAGTGTCTTCGTGAAGGTGGTGTCCGGTTCTCAGTCGCGGGTC
GAAGTTTCTTCCTGACAGTCCTAATTAGCAATGTCGGTGGTGCTGGCGATGTCCG
GTCAGTAAAGATCAAAGGAACAGAGTCTGGCTGGCTCTCAATGGGCCGCAACTG
GGGGCAGATATGGCACATCAACTCAGATTTCAGGGGACAGCCTCTCTCATTCGAG
CTCACCTCAAGTGATGGCAACACATTGACCAGCTACAATGTGGTCCCTAAGGAGT
GGGATTTCGGCAAAACATACACTGGCAAGCAGTTCCTGCTCTAGTGAAGGAAGG
GTACCAAATTACCAATAGCAGTTACAATTTTTGTTCTGATCCTATGAGTTGGAGTA
TTGTATATTCATCTGAGGAACGATAATGTCATTAGAAAAAAATATGTTCAGTGCA
AGCCTCCAATAGTAGTCCAACATAGTAGAAAAGATGCTCATAAACGTGGCATGTG
CCATTGGAACTCTGATAATTGCACTACAGAGGCTTGATTCACCATTCAAAATAGA
AGGTTGTACTTGTTGTCTCGATTGTATGGTAATTATCTGTAGCAATTCAACAATAT
GGTTGCGTAAGATCTGTACATGTAATGTGACATGGTAACAGGTGCACCTAATTTG
CAATTTTACATTATGCTTGACCAAACATAGCTGTTGTTCTTGATCAAGATGGCAAT
ACTCACACCGCATTTCTTCAGGGTGGGGTTTTGCATGGAGAAGGCAAAAATTTAC
TCTTTAACTTGCAATTGGAAGCAGTTTGGTGTGGAGAAAAAACAAATTTCCACTT
CACCTTTGTAACATTTTAGGTGTTAGTAGTACCAAACTTCGAAACGATTGGGAGA
ATGCAGCTCAACTAGGTGACATGAAGAAATTTTACCTCTTCAGGGCGCAGTTGAA
AGCAAACTCAGATGCAATGCACAAAACATGGCACAGTAAGAAGCTGGGCAGATC
AAACAGGAAAAGCCTTCACTCGAAGCAAAAACATGCATCAAACCTCCATAGTTTT
GGACATAAGTCATAAGCAAGGTTTGATTGAACATAACAAGGTATT






