IDENTIFICATION

Species: Theobroma cacao
Locus: Thecc.03G241800

Gene Model: Thecc.03G241800
Description: TcEXLB-02
Family: Expansin Like Beta

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Tcacao_v2_1
KEGG: https://www.genome.jp/entry/gn:T02994

EXTERNAL RESOURCES
https://www.cacaogenomedb.org/
https://cocoa-genome-hub.southgreen.fr/node/4
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DOMAIN ARCHITECTURE

Superfanilies

+ Name Accession Description Interval E-value
[+ PLNO03023 super family 33621 Expansin-iike B1. Provisional 3-249 3.52e-157
SEQUENCES

Peptide

>TcEXLB-02

MGFSLKFRYCLVSVMVLLPALCYSQDYFVRSRATYYGSPDCLGTPSGACGFGEYGRT
VNDANVAGVSRLYKNGTGCGACYQVRCTNPQLCDDNGVNIVVTDYGEGDHTDFILS
PRAYTRMARSNTAAQLFAYGVVDVEYQRIPCGYGGKKLQFKVHEHSRYPSYLAIVIL
YPAGRNEIQAIEIYREDCKQWIGMRRAYGAVYDMANPPQGSISLRFQVSGSAGLTWV
QAPNAIPSNWEAGVAYESDIQLE*

CDS (coding sequence)
>TcEXLB-02

ATGGGGTTCTCATTAAAATTTCGTTACTGCCTTGTGTCTGTCATGGTGCTCTTGCC
TGCACTGTGTTACTCTCAGGACTATTTCGTCCGGTCCAGAGCAACATACTATGGC
AGTCCTGACTGCTTAGGGACTCCTAGTGGAGCTTGCGGGTTCGGAGAATACGGAA
GGACTGTCAATGATGCGAACGTGGCTGGGGTTTCCAGGCTCTACAAGAATGGAAC
TGGCTGCGGTGCTTGCTATCAGGTTAGGTGCACGAACCCTCAACTGTGTGATGAT
AATGGGGTGAACATTGTGGTGACTGACTATGGCGAAGGAGACCACACCGATTTC
ATCCTGAGCCCCCGTGCCTACACAAGGATGGCGCGATCAAACACTGCCGCGCAGC
TGTTTGCTTATGGCGTAGTTGACGTGGAATACCAGAGAATCCCCTGCGGCTACGG
TGGTAAAAAGCTCCAGTTCAAGGTTCATGAACACAGCAGATACCCAAGCTACTTG
GCCATCGTAATCTTGTACCCAGCTGGCAGAAACGAAATCCAAGCCATTGAAATTT
ATCGGGAGGATTGTAAGCAATGGATAGGAATGAGGAGGGCGTATGGGGCAGTTT
ACGACATGGCTAATCCGCCACAGGGGTCTATCAGCTTGAGGTTCCAAGTGAGCGG
CAGCGCCGGTTTGACATGGGTGCAGGCACCAAACGCTATCCCCAGCAATTGGGA
AGCTGGAGTTGCATATGAATCAGATATTCAGCTTGAGTAA

Nucleotide
>TcEXLB-02

ATCTCTCACAAGCTCATCTAACTTCTCTCCTCTCTATCTTCTAAGTTATCTTTCTCT
TTTCTTGGTTACGTTATTCTCTTTGGTACTGCTATAAACTTTGTAGCAGAAAGATG
GGGTTCTCATTAAAATTTCGTTACTGCCTTGTGTCTGTCATGGTGCTCTTGCCTGC
ACTGTGTTACTCTCAGGACTATTTCGTCCGGTCCAGAGCAACATACTATGGCAGT
CCTGACTGCTTAGGGACTCCTAGTATGTACATTTCTCCTATGATACATGCATGTTT
ATTTATTTATTACAATTAAAGTTCACAAGTGGATATTGACCGTGATTTTAAACCTT



CAAATTCACTTAAGGATGTTCATCATGTCATACATGAGCTAACAGTTATGTGAAT
TTAGGTGGAGCTTGCGGGTTCGGAGAATACGGAAGGACTGTCAATGATGCGAAC
GTGGCTGGGGTTTCCAGGCTCTACAAGAATGGAACTGGCTGCGGTGCTTGCTATC
AGGTAAAACTTCAGGCCCCCTAATCATTTCAGCTCTGAAAGCGACAGGTAAAGCA
AGGACGAAGCTACCAAAGTGATGAGCTCGGCAGAAATTTCCGCAAAAATAAACT
AATTTCCGCAATAACCTTTAGAATAGTATATATTTCTCACTTGCTAAAAGCATTTC
TAGTGTTCAACATGTGACCCTACTGCTTAAAACTAATTAAAGTTTAATTATTATTA
ATTGCTAATTTGGCACTAATCTATAAACCACAAGTGGCTTCTTATTTTATGTTGCT
AGCTAATCCATGACAATTCCTTTTTTGCTTAATTAAACAAACTCAGGTTAGGTGCA
CGAACCCTCAACTGTGTGATGATAATGGGGTGAACATTGTGGTGACTGACTATGG
CGAAGGAGACCACACCGATTTCATCCTGAGCCCCCGTGCCTACACAAGGATGGCG
CGATCAAACACTGCCGCGCAGCTGTTTGCTTATGGCGTAGTTGACGTGGAATACC
AGAGAATCCCCTGCGGCTACGGTGGTAAAAAGCTCCAGTTCAAGGTTCATGAACA
CAGCAGATACCCAAGCTACTTGGCCATCGTAATCTTGTACCCAGCTGGCAGAAAC
GAAATCCAAGCCATTGAAATTTATCGGGTAAATTTTACTTATTTATCACAAACTTC
TGACCCCTTGAAGTACGGAAATCGTACATATTGTTCAATAATTATGCATTTGGTGT
GTGAGCAGGAGGATTGTAAGCAATGGATAGGAATGAGGAGGGCGTATGGGGCAG
TTTACGACATGGCTAATCCGCCACAGGGGTCTATCAGCTTGAGGTTCCAAGTGAG
CGGCAGCGCCGGTTTGACATGGGTGCAGGCACCAAACGCTATCCCCAGCAATTGG
GAAGCTGGAGTTGCATATGAATCAGATATTCAGCTTGAGTAAAGTAGCAAATTTT
AGAAGGAAAAAAATCAGACTACTTGTATTAATTCCTTAATTATGTAGTTGCTTTAT
GATGTCACTAGTAAGACAGCAAAGTGCTCGGAACTTTGCCCTGTGCTCGATAAAA
TAAAAAGTTGTTATATGTACTTTTGCTTCATGAGTCAATAAAGTTACACCTTCAGA
GTATTTTTCCTTCCACTGAGTTTGTTATCATGATGACGACGTCTTATAGTAATTGA
TAGTGTTTTGTTTTCACTACTTTTCGTAATCATTAATAAAAAATACTACATTTC





