IDENTIFICATION

Species: Citrus clementina
Locus: Ciclev10012472

Gene Model: Ciclev10012472m
Description: CclEXPA-15
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cclementina_vl 0
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02982

EXTERNAL RESOURCES
https://www.citrusgenomedb.org/organism/Citrus/clementina



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cclementina_v1_0
https://www.genome.jp/entry/T02982
https://www.citrusgenomedb.org/organism/Citrus/clementina
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Superfanilies PLNOOOS0O

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN0O0050 super family  ci31535 expansin A: Provisional 40-265 1.03e-91
SEQUENCES

Peptide

>CclEXPA-15

MSPQLLTLVIQLLLLFTPAPTTVTSHYNYNFTSTSPPSQSEWRPARATFYAASDPRDK
VGGACGYGDLEKAGYGQATAGLSEILFERGQICGACFELRCVEDIRWCIPGTSIIVTVT
NFCAPNYGFNPDGGGHCNPPNKHFVLPIEAFEKIAIWKAGNMPVQYRRIKCRKEGGI
RFTIDGSDIFISALISNVAGAGDVVAVKIKGSRTGWLPMGRNWGQNWHINANLKNQP
LSFEVTTSDGLTVTSYNVAPKNWNFGQTFEGKQFES*

CDS (coding sequence)
>CclEXPA-15

ATGTCGCCACAACTGTTAACTCTTGTAATACAACTGCTGCTTCTGTTCACACCAGC
ACCGACAACAGTCACCTCACACTACAACTACAACTTCACTTCCACGTCTCCCCCA
TCGCAATCCGAGTGGCGGCCGGCACGCGCCACTTTCTACGCGGCCTCCGATCCCC
GTGACAAGGTGGGCGGCGCGTGCGGGTACGGCGACCTCGAAAAGGCAGGCTACG
GTCAGGCCACCGCTGGACTGTCTGAGATTCTCTTCGAGCGCGGCCAGATCTGCGG
CGCCTGCTTTGAGCTCCGCTGTGTCGAGGATATCCGATGGTGCATTCCTGGAACCT
CTATAATTGTCACTGTCACTAACTTTTGTGCTCCTAATTACGGTTTTAACCCCGAT
GGCGGTGGCCACTGTAATCCTCCTAATAAGCATTTTGTTCTTCCCATCGAGGCTTT
CGAGAAAATCGCCATTTGGAAAGCTGGCAACATGCCCGTCCAGTACCGCAGGAT
AAAGTGCAGAAAGGAAGGAGGCATTCGATTTACGATTGATGGTTCGGATATCTTC
ATTTCAGCGTTGATCAGCAATGTAGCAGGTGCTGGAGATGTAGTTGCAGTGAAGA
TCAAGGGTTCAAGAACCGGTTGGCTTCCAATGGGTCGGAATTGGGGCCAAAACTG
GCACATAAATGCCAATCTGAAAAATCAACCTCTCTCATTTGAGGTCACCACTAGT
GATGGCCTCACGGTTACATCTTATAATGTTGCTCCTAAGAATTGGAACTTTGGGC
AGACCTTTGAAGGCAAACAATTTGAGTCTTAG

Nucleotide
>CclEXPA-15

ATGTCGCCACAACTGTTAACTCTTGTAATACAACTGCTGCTTCTGTTCACACCAGC
ACCGACAACAGTCACCTCACACTACAACTACAACTTCACTTCCACGTCTCCCCCA

TCGCAATCCGAGTGGCGGCCGGCACGCGCCACTTTCTACGCGGCCTCCGATCCCC
GTGACAAGGTGGGCGGCGCGTGCGGGTACGGCGACCTCGAAAAGGCAGGCTACG



GTCAGGCCACCGCTGGACTGTCTGAGATTCTCTTCGAGCGCGGCCAGATCTGCGG
CGCCTGCTTTGAGCTCCGCTGTGTCGAGGATATCCGATGGTGCATTCCTGGAACCT
CTATAATTGTCACTGTCACTAACTTTTGTGCTCCTAATTACGGTTTTAACCCCGAT
GGCGGTGGCCACTGTAATCCTCCTAATAAGCATTTTGTTCTTCCCATCGAGGCTTT
CGAGAAAATCGCCATTTGGAAAGCTGGCAACATGCCCGTCCAGTACCGCAGGTAT
AATTTTATTTTAATTTTAAGTCCTGCATTTAATTAATATCACCAAAATCGTTTTTCT
GTTCATCTATCCGGTAGCTATAATAAAGAAGGGTTAGCGTTTGGTCATTTCCTTGT
AGAATTAGTGAATCACTCTCAAACTCGAGCTTCGTTTTCTGAAATTTCTTAGAATA
AACCAAAGGACAAGGGGCAAAGTTTACAGGGGTGATTGTTTTTGGATAATTATTG
CTGCTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTTGGGGTGTCGCAAGGCAGCGAGTATATAACCCC
AGAGGTTGATCGTGTGAAGTAGATGTCTTGAAATTTGACTATCTGGTGTGTGAGT
TGAGAATTGCATGAGATTGGAGACTGCGATAAATTATGACAATGATCTGAAGCAT
TTATAACAAGGACCATTTCTAGGTCATTTCATGCGTGCAGCTGGCTTCCTTTGCCT
CTATTTTACTTCATCGTGTAATAATTTTCCATGATGTGTATAAGGAAATGGGATAT
GATGCAACATTAGTGTAGGTACTGGTCTTCAGATTGAATAAGAACATGCCAATAA
ATGCTATAGAGATGGCACCTACTATATGGTTGCATCTCACTCATGCAGTTGTACAT
TTGTGCTAATTTTTTGATGATCTGGCCGAAGAAGTGGTTCTAACACTAGCTCTTTG
TTCGTCTTAACCACCTCAGTGTAATCACAGACACAGTTATTTGAAGATCCTATGTG
GAATGATAGTGGTAGGGGCTACCCTAATGAATTAAGAAAATCTGGTTTTGTTCTT
TACCTTTGCTCCAATGTTTATAATTTCAATTTCCTACTATTGTTAATTCTGCCCTTT
ACTTGCTTTTACTTGACGTAAAGCTGTCTTCCGAGTTCCAATTTCTTCTTTTTGAAG
TTGATCTAAATACATTTACACTGTTTTTGTTGAGGAACTCGTATTTTGGTTGTAAG
CATATTGTAATCTTGAAAGGATTTCCCTTTCCTTATACATGTTGATTTTTGTTGGCA
TAGGATAAAGTGCAGAAAGGAAGGAGGCATTCGATTTACGATTGATGGTTCGGA
TATCTTCATTTCAGCGTTGATCAGCAATGTAGCAGGTGCTGGAGATGTAGTTGCA
GTGAAGATCAAGGGTTCAAGAACCGGTTGGCTTCCAATGGGTCGGAATTGGGGC
CAAAACTGGCACATAAATGCCAATCTGAAAAATCAACCTCTCTCATTTGAGGTCA
CCACTAGTGATGGCCTCACGGTTACATCTTATAATGTTGCTCCTAAGAATTGGAA
CTTTGGGCAGACCTTTGAAGGCAAACAATTTGAGTCTTAGATTAGCACCAATAGC
TTAATTAATTAAGTATACAGAAGAAGGTTTTTTTTTTTTTTTTGGTTGTATTCGGGT
GGAAGGTGTATGGTGGGTTTTTCTATGGCTGGGAAGATACTATTCTTCAAGATGT
AATGATTCAGTGAATTATTGTGATTTTTGTACCTCTGTTTTGTTCCATTTAAGACCC
CTTTCTTTAATAGGCACATTTAGGAACCCTTCTGCTCAATTGCTTGGGTTTACCCA
TAAAGCACTGCGATCCGAAAATCTATTCGAAACATGACAACAGTAATAATAAAA
TTTTTTTATCCTCAA




