
IDENTIFICATION 

Species: Citrus sinensis 

Locus: orange1.1g045913m 

Gene Model: orange1.1g045913m 

Description: CisEXPA-11 

Family: Alpha Expansin  

3D structure: 

 
GENOME DATABASES 

Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Csinensis_v1_1  

Kegg: https://www.genome.jp/entry/T02983  

EXTERNAL RESOURCES 

https://www.citrusgenomedb.org/organism/Citrus/sinensis  

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Csinensis_v1_1
https://www.genome.jp/entry/T02983
https://www.citrusgenomedb.org/organism/Citrus/sinensis


GENE STRUCTURE 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>CisEXPA-11 

MASFLRSFGFSYLLVVLILAIAEKSNASGYTRPIFRSGAWQLAHATFYGDQSASETMG

GACGYGNLRINGYGTDTAALSSMLFNGGYACGTCYQIKCHDSPHCYTYVSFTTVTA

TNLCPPNWSQDSNNGGWCNPPRAHFDMSKPAFMKIADWKAGIIPVIYRRVPCVKAG

GLRFAFQGNGYWLLVYVLNVAGGGDIANMWVKGTRTGWISMSHNWGASYQAFAT

LGGQALSFKLTSYSSKETIFAYNVAPPNWNVGLTYSSDVNFH*  

CDS (coding sequence) 

>CisEXPA-11 

ATGGCTTCTTTCCTTCGATCATTTGGATTTAGCTACCTATTGGTTGTTTTGATTTTG

GCAATCGCTGAAAAGTCAAATGCTTCGGGCTATACACGTCCTATTTTCCGTTCAG

GTGCATGGCAGCTTGCTCACGCCACCTTTTACGGTGATCAGTCTGCCTCTGAGACC

ATGGGTGGAGCTTGCGGGTATGGAAACTTGCGGATTAATGGATACGGGACAGAC

ACAGCGGCATTGAGCTCTATGTTGTTCAACGGTGGATACGCTTGTGGGACTTGTT

ATCAGATAAAGTGCCACGATTCGCCTCATTGCTATACATATGTATCGTTCACAAC

AGTTACAGCCACAAACCTTTGCCCGCCAAATTGGTCCCAGGACTCCAATAATGGT

GGCTGGTGCAATCCTCCTCGGGCCCATTTTGACATGTCCAAGCCCGCATTCATGA

AGATTGCTGACTGGAAGGCCGGCATTATCCCCGTCATCTACCGAAGAGTGCCATG

CGTGAAGGCTGGAGGGTTGCGATTCGCTTTCCAGGGAAATGGTTACTGGTTGTTG

GTGTATGTACTGAATGTTGCGGGCGGAGGAGACATTGCCAACATGTGGGTTAAAG

GAACAAGAACGGGATGGATTAGCATGAGCCATAACTGGGGAGCTTCATATCAAG

CATTTGCAACTCTAGGTGGCCAAGCTCTTTCTTTCAAGCTCACTTCCTATTCCTCC

AAGGAGACAATTTTTGCATACAATGTTGCTCCTCCTAACTGGAACGTAGGATTGA

CTTACAGTTCAGATGTTAACTTCCATTGA 

Nucleotide 

>CisEXPA-11 

ATGGCTTCTTTCCTTCGATCATTTGGATTTAGCTACCTATTGGTTGTTTTGATTTTG

GCAATCGCTGAAAAGTCAAATGCTTCGGGCTATACACGTCCTATTTTCCGTTCAG

GTGCATGGCAGCTTGCTCACGCCACCTTTTACGGTGATCAGTCTGCCTCTGAGACC

ATGGGTATGCTATTTACATTTTTTGCTAAATTATATATAGTTTTAATAATTATTTTC



AGATAAAATATGACTGAAAATTAAATTTTCTACCCACTCATATCAGCGTAATCGT

TTATCTTGTTGTTAGCTAAAATATTACACGAATGTACGTACAAAAGAATGTCATTC

ATTTGGTTAGATTAATAAAAAAATAAATACTTTTTTCAAAATAGAAATGTGATTA

CAGTAAAAAGATTATCACACGGGGCAGAAGGAAAACTATGTAGAGGCCTGGTCC

CTGAAACCGAAAAATTCAAATAAAGAAAAGGGTCTTCATTGGAATTTTACTCATT

TTATATTGTAGTTATCAGGTTTATTGTATACACGTTATAGCCTTACATATAAAATA

ATATGTTTAACCACATTTTTTGCGGTTTCTAACATTATGTGCACCTCTAACCAAAA

TCATAGTTGCATTCGCCGCTGCTTAGAAATGTTTCACCATAAATGTTTTACTGTAT

GTTAAAATGTTGTTAACTCTGGATTCACAGGTGGAGCTTGCGGGTATGGAAACTT

GCGGATTAATGGATACGGGACAGACACAGCGGCATTGAGCTCTATGTTGTTCAAC

GGTGGATACGCTTGTGGGACTTGTTATCAGATAAAGTGCCACGATTCGCCTCATT

GCTATACATATGTATCGTTCACAACAGTTACAGCCACAAACCTTTGCCCGCCAAA

TTGGTCCCAGGACTCCAATAATGGTGGCTGGTGCAATCCTCCTCGGGCCCATTTTG

ACATGTCCAAGCCCGCATTCATGAAGATTGCTGACTGGAAGGCCGGCATTATCCC

CGTCATCTACCGAAGGTACTAATGTGGACATGAATGTGAAAGTCCTCATAATTGG

TGTTATATTTAATTCAAATGACTAAAGTTTGGTTTTGTAGAGTGCCATGCGTGAAG

GCTGGAGGGTTGCGATTCGCTTTCCAGGGAAATGGTTACTGGTTGTTGGTGTATG

TACTGAATGTTGCGGGCGGAGGAGACATTGCCAACATGTGGGTTAAAGGAACAA

GAACGGGATGGATTAGCATGAGCCATAACTGGGGAGCTTCATATCAAGCATTTGC

AACTCTAGGTGGCCAAGCTCTTTCTTTCAAGCTCACTTCCTATTCCTCCAAGGAGA

CAATTTTTGCATACAATGTTGCTCCTCCTAACTGGAACGTAGGATTGACTTACAGT

TCAGATGTTAACTTCCATTGA 




