IDENTIFICATION

Species: Citrus clementina
Locus: Ciclev10016660

Gene Model: Ciclev10016660m
Description: CclEXPB-02
Family: Beta 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 PLN03023

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN03023 super family ¢l33621 Expansin-like B1; Provisional 45-203 2.15e-32
SEQUENCES

Peptide

>CclEXPB-02

MQCQPEYSVSQVLTFCLLLAFKCSVVAPTQLNHQLSEPHWLPATATWYGSPDGDGS
DGGACGYGSLVDVKPLRARVGAVSPVLFKNGGGCGACYKVRCLDKSICSRRAVTIIV
TDECPGGYCSNGRTHFDLSGAAFGRMAIAGESGQLRNRGELPVIYRRAPCKYPGKNI
AFHVNEGSTDYWLSLLVEFEDGDGDVGSMHIREVNFVYLLNFYFLG*

CDS (coding sequence)
>CclEXPB-02

ATGCAGTGCCAGCCGGAGTACAGCGTCAGCCAAGTCTTGACCTTTTGTCTTCTGTT
GGCGTTCAAGTGTTCAGTTGTTGCTCCAACGCAGCTAAATCACCAACTGTCGGAA
CCACATTGGCTTCCAGCTACCGCCACTTGGTACGGCAGCCCCGACGGCGACGGCA
GCGACGGAGGGGCTTGTGGGTACGGTTCATTAGTGGACGTGAAGCCACTTAGGG
CGCGAGTGGGTGCAGTGAGCCCGGTGCTGTTCAAGAACGGAGGGGGATGTGGAG
CATGCTACAAAGTTAGGTGCCTTGACAAGAGCATTTGCTCAAGGCGGGCCGTCAC
AATCATTGTAACGGACGAGTGCCCCGGTGGCTACTGCTCCAACGGTCGCACCCAC
TTTGACCTCAGTGGTGCAGCCTTTGGTCGCATGGCCATTGCTGGTGAGAGTGGCC
AGCTCCGTAACCGAGGCGAGCTCCCAGTCATCTATAGACGGGCCCCATGTAAATA
TCCTGGGAAGAATATTGCGTTCCATGTGAATGAAGGTTCAACAGATTATTGGCTT
TCCCTTTTGGTGGAATTTGAAGATGGAGATGGTGATGTTGGCTCAATGCACATAA
GGGAGGTAAATTTTGTTTATCTTTTAAATTTTTACTTTTTGGGCTAA

Nucleotide
>CclEXPB-02

TTGTTGCTATTTATGGAACCTGACATGGAGCCTTCACACTATTGCTTCTGTCTTCA
CTAATAAATGCAAAGAAGCTGTCGGCAAAGCTTTCTCTTGCTTTCTTCGTTGTTTT
TCCCCGGGGAAGTGAGGCCGGCTGTTTAATTTTACAGTCAGACATACACAATGCA
GTGCCAGCCGGAGTACAGCGTCAGCCAAGTCTTGACCTTTTGTCTTCTGTTGGCGT
TCAAGTGTTCAGTTGTTGCTCCAACGCAGCTAAATCACCAACTGTCGGAACCACA
TTGGCTTCCAGCTACCGCCACTTGGTACGGCAGCCCCGACGGCGACGGCAGCGAC
GGTAGGGCCCACACTACGTACCCTTTTGTTCATTACTAGTAACTCTAGGCTCTAAC
TACTATTCTTGAGTCAAGATCTGTTTTAAGCTATAGCTAATTTAAGTTCAGTTGTG



GGCGCGAACGGGGTCATAATATATGACACCAATTTTGAGGGACGCATAACATATT
CATTATCAATTTGAGGGATCAAAAAATAAAAATTTACATAAATTCCGTTTTAGTT
GTTTGCTGATTTGTGATTTGACACAGAACCCGACTGTGTCAACTCAGTTAATTGAC
AAGCATTTTGTGTAATTTGGGTAGTTATCATAATGTGCAGGAGGGGCTTGTGGGT
ACGGTTCATTAGTGGACGTGAAGCCACTTAGGGCGCGAGTGGGTGCAGTGAGCC
CGGTGCTGTTCAAGAACGGAGGGGGATGTGGAGCATGCTACAAAGTTAGGTGCC
TTGACAAGAGCATTTGCTCAAGGCGGGCCGTCACAATCATTGTAACGGACGAGTG
CCCCGGTGGCTACTGCTCCAACGGTCGCACCCACTTTGACCTCAGTGGTGCAGCC
TTTGGTCGCATGGCCATTGCTGGTGAGAGTGGCCAGCTCCGTAACCGAGGCGAGC
TCCCAGTCATCTATAGACGGTATTCTCTTTGACTTTAAATGCCTCTCCTCTCTTTTG
TCACCTTAGGCTCGTTTATTTGTTCGTTAATTTTTATAATTATTAAATTTTTTTGGC
TAATCTTTTAGGGCCCCATGTAAATATCCTGGGAAGAATATTGCGTTCCATGTGA
ATGAAGGTTCAACAGATTATTGGCTTTCCCTTTTGGTGGAATTTGAAGATGGAGA
TGGTGATGTTGGCTCAATGCACATAAGGGAGGTAAATTTTGTTTATCTTTTAAATT
TTACTTTTTGGGCTAAAGAAAAGCATTTTCCCCCATGTCGTTTAAGACAGTAAAG
TGTAAAGACGTATATGCTTGCCACTTTCTCATTTCCCAAGAAGGAACTGTATAAA
AAGGACAGCAAACTCCACTAGTGGTATGTTGCTGTGACAGGGCGTAAGTTAAGAT
TTAAAAAAAATGCTTAGAAAACTTTCAGCAACGTTAAATATGCAGCAAATGAAAT
TAAGTTGGTAGCGCATCCAAAAATTAAAAAAAAAAAAGTATGGTCGAATTTTTTT
TGGTAGATTAAATATTTAAACCCATTAATTAAGAAGACAGCTCCTAACATTGCGG
ACATCACTCTTCTTAATCATGTGCCACTG




