IDENTIFICATION

Species: Citrus sinensis

Locus: orangel.1g025810m

Gene Model: orangel.1g025810m
Description: CisEXLB-03
Family: Expansin Like Beta

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
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Superfanilies PLN03023

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN03023 super family ci33621 Expansin-like B1; Provisional 19-246  253e-136
SEQUENCES

Peptide

>CisEXLB-03

MGLCQYYLLSVVLLLPALCYSQFTFTSSRASFYGSPDGLGTPAGACGFGAYGKTVND
ANVAGVSRLWNNGTGCGACYQVRCNVPEVCTDYGVYVVVTDYGEGDDTDFVLSP
RAFGRMALVDKSEELYTFGVVDVEFLRVPCRFRGYNLKFKVHENSKYPQYLAVSML
YVGGQNDVLAVEMWQEDCKDWVAMRRAFGAVFDISNPPPGAINLRFQVSGSAGLT
WVVANNAIPQIWKAGVAYESAIQLA*

CDS (coding sequence)
>CisEXLB-03

ATGGGGTTATGTCAATACTACCTTCTTTCCGTCGTGCTGCTTTTGCCTGCATTGTGT
TACTCTCAGTTCACATTCACAAGTTCTAGAGCTTCATTCTATGGTAGCCCTGACGG
CTTGGGGACACCAGCTGGTGCTTGCGGGTTTGGTGCATATGGAAAAACTGTAAAT
GATGCTAACGTGGCCGGTGTGTCGAGGCTTTGGAATAATGGAACTGGTTGTGGAG
CTTGCTATCAGGTCAGATGCAATGTACCAGAAGTTTGCACAGATTATGGGGTGTA
CGTGGTGGTGACCGACTATGGTGAAGGAGACGACACAGACTTCGTCCTCAGCCCA
CGCGCATTTGGAAGAATGGCACTTGTAGATAAGTCAGAAGAGCTTTATACTTTTG
GTGTCGTCGACGTTGAATTCCTGAGAGTCCCTTGCCGGTTCAGAGGCTACAACCT
CAAGTTCAAGGTCCATGAAAACAGCAAGTACCCACAGTACTTGGCCGTATCCATG
CTGTACGTAGGTGGCCAAAATGACGTCCTAGCAGTTGAAATGTGGCAGGAGGATT
GTAAAGACTGGGTGGCGATGAGAAGGGCTTTCGGTGCAGTATTTGACATCTCTAA
TCCACCACCAGGAGCAATTAATTTGAGGTTTCAAGTGAGTGGCAGCGCGGGGCTC
ACATGGGTTGTCGCAAACAATGCTATTCCACAAATATGGAAGGCTGGAGTTGCTT
ATGAGTCAGCAATTCAGCTTGCATAA

Nucleotide
>CisEXLB-03

ATGGGGTTATGTCAATACTACCTTCTTTCCGTCGTGCTGCTTTTGCCTGCATTGTGT
TACTCTCAGTTCACATTCACAAGTTCTAGAGCTTCATTCTATGGTAGCCCTGACGG
CTTGGGGACACCAGGTGTGTAAAAATCTCACCTTTATAAAGCTATGTACATTAAA
CTCGGGCACAAGTTTACGCGAACTAATAGTTCATTTCATTATGCTTTGGAGAATTT
TTGTTTTGGTATTTGTTTATCTTTTAGATTAACTAATGTTCATGTTGATGATTCATC




AGCTGGTGCTTGCGGGTTTGGTGCATATGGAAAAACTGTAAATGATGCTAACGTG
GCCGGTGTGTCGAGGCTTTGGAATAATGGAACTGGTTGTGGAGCTTGCTATCAGG
TAATGATTATTAACTTTCAACCCACACAATCATTGCAGTTGATTGTAAAGCTATAT
AATAAATGTGTAAAGTGAACGAATTGCTAAGACGGCTAAGCCTATGCATGCATG
AAAGGAATTTGAAAACTTTATTTAGTCAAATTATATTGTTTATATATATATATATA
TATATATAAAGGTAGTTGCATGCATATTCTTCATAAGACTGCTTAAATCATTTCAA
ATTCAACATCGTCAACAATTTTATTACCACTAGTAATTCTTTTGGTTTTGTACCAC
CAATTAATAATGATTAGTTAATTAATTAACTTCAGGTCAGATGCAATGTACCAGA
AGTTTGCACAGATTATGGGGTGTACGTGGTGGTGACCGACTATGGTGAAGGAGAC
GACACAGACTTCGTCCTCAGCCCACGCGCATTTGGAAGAATGGCACTTGTAGATA
AGTCAGAAGAGCTTTATACTTTTGGTGTCGTCGACGTTGAATTCCTGAGAGTCCCT
TGCCGGTTCAGAGGCTACAACCTCAAGTTCAAGGTCCATGAAAACAGCAAGTACC
CACAGTACTTGGCCGTATCCATGCTGTACGTAGGTGGCCAAAATGACGTCCTAGC
AGTTGAAATGTGGCAGGTAATTACTTACAAATTAACTTCTAAACAATTGATTTTTG
GCCCGTCCATCGCATGTAATGCTTTTGTTGGTGCAGGAGGATTGTAAAGACTGGG
TGGCGATGAGAAGGGCTTTCGGTGCAGTATTTGACATCTCTAATCCACCACCAGG
AGCAATTAATTTGAGGTTTCAAGTGAGTGGCAGCGCGGGGCTCACATGGGTTGTC
GCAAACAATGCTATTCCACAAATATGGAAGGCTGGAGTTGCTTATGAGTCAGCAA
TTCAGCTTGCATAAATTTGAGATATCCCAAGCTTTATTATTACCGGTTCCGGGTTA
TCAGCTTCTTAATGTCATTTAGATATTCTAGTAGGTTGTTGCCCGGCACCAGTAAG
TGCTGTTACTTTATCTTTCTTTCTTTTTTTCAGTTTGTTGCTTAGTGTGTATTGTGGA
CTCCTGTCTCCTCAACACTTAACTAGTTGCTAAATAAATAGTGGAATTGTGT






