
IDENTIFICATION 

Species: Citrus sinensis 

Locus: orange1.1g029804m 

Gene Model: orange1.1g029804m 

Description: CisEXLA-03 

Family: Expansin Like Alpha 

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 

>CisEXLA-03 

MRCKNPTLCSGRGTRVILTDLNHSNQTDFVISSRAFMALSNQGKGQDILKLGVVDVE

YKRVPCEYKNQNLAVRVEESSQKPNYLAVKVLYQGGQTEMVAMDVAQVGSSNWG

YMSRNYGAVWDTSRVPNGALQFRFVVTSGYDGKWIWAKNVLPADWKPGMIYNSG

VQITDIAKEGCSESECGDGSWK* 

CDS (coding sequence) 

>CisEXLA-03 

ATGAGATGCAAGAACCCAACTCTGTGTAGCGGCAGAGGAACCAGAGTGATTCTG

ACTGATCTCAATCACAGCAACCAAACAGATTTTGTTATCAGCAGCAGAGCTTTCA

TGGCCTTATCCAACCAGGGCAAGGGCCAAGACATTTTAAAACTTGGAGTTGTCGA

TGTAGAATACAAAAGGGTTCCATGTGAATATAAAAACCAGAACTTGGCTGTGCGT

GTGGAAGAATCAAGTCAAAAACCAAATTATTTAGCAGTTAAAGTGTTGTATCAGG

GTGGTCAAACAGAAATGGTAGCAATGGATGTAGCTCAGGTTGGTTCTTCAAACTG

GGGTTACATGAGCAGAAATTATGGGGCAGTTTGGGATACAAGTAGAGTGCCAAA

TGGGGCATTGCAGTTCAGATTTGTGGTAACATCAGGCTATGATGGCAAGTGGATT

TGGGCAAAAAATGTTCTTCCAGCTGATTGGAAACCTGGAATGATTTACAACTCTG

GAGTTCAGATCACTGATATTGCCAAAGAGGGATGCTCCGAATCTGAATGTGGTGA

TGGAAGCTGGAAATGA 

Nucleotide 

>CisEXLA-03 

ATGATCACTCTTTCGTACTTTATTAAAATCAAATTTGGCATTGACCCAGATGGTAT

TTTTGTAAGAATTTAAATGGGTAATATCTTTTTTTGGTAAATTGATGCAGCCGGGG

CATGTGGATATGGTTCATTAGCATTAAGCTTCAATGGTGGACACCTTGCTGCTGGT

GTTCCTTCCCTTTACAAAGATGGAGCTGGTTGTGGTGCATGCTTTCAAGTATGTAT

TATTAGCTTTCAATTTCATTTTTCATTCTTTTGTTATTGATTGTGTTATCAAAATTG

GTTTTTCGAACTTAATTTGGGTACCAACATTTGTTTTGATCAGATGAGATGCAAGA

ACCCAACTCTGTGTAGCGGCAGAGGAACCAGAGTGATTCTGACTGATCTCAATCA

CAGCAACCAAACAGATTTTGTTATCAGCAGCAGAGCTTTCATGGCCTTATCCAAC

CAGGGCAAGGGCCAAGACATTTTAAAACTTGGAGTTGTCGATGTAGAATACAAA



AGGCAAGCAAATATTCTCAACTTCTCTATATTAATTGTTAATGCAGCATAGCTTAT

TTATTATTATTATTATTATTTTAATCACAGTTTTGTCACACACGCCACATATAAAA

AGAAAAAATGTAATAGCAACATAATTATATATATATTGCCCCACATGATTTGCCT

CTATCCCTACCCCGGGACAAAATATCAGGCACACATTAATTGCTTATAACGGTCC

CAATTTGTATCTTATCGTAGACTAATCATACTAATAAATGCATTTGCTCTTCTGGG

TTGATGTTTCAGGGTTCCATGTGAATATAAAAACCAGAACTTGGCTGTGCGTGTG

GAAGAATCAAGTCAAAAACCAAATTATTTAGCAGTTAAAGTGTTGTATCAGGGTG

GTCAAACAGAAATGGTAGCAATGGATGTAGCTCAGGTTGGTTTTTTTTTAAAAAA

AAAATGAACACACATGATAAGTGCACATCATTTAGTTTACACGGCCCCAAAAGCC

TGGCGCAAATGTAGTTCAAAAACCGATGATGATTATGATTGCTGTTGCAAATTTT

GCAGGTTGGTTCTTCAAACTGGGGTTACATGAGCAGAAATTATGGGGCAGTTTGG

GATACAAGTAGAGTGCCAAATGGGGCATTGCAGTTCAGATTTGTGGTAACATCAG

GCTATGATGGCAAGTGGATTTGGGCAAAAAATGTTCTTCCAGCTGATTGGAAACC

TGGAATGATTTACAACTCTGGAGTTCAGATCACTGATATTGCCAAAGAGGGATGC

TCCGAATCTGAATGTGGTGATGGAAGCTGGAAATGAAAGAGATAAGAGTTTGAT

TGCCACCACTACTTATTTATGTGAATACACATAAATTTTGATTTGATTTCTTTCAC

ATACAATCAGTATAATCAAATAACTTAGAGGATTAGAAAGTGAAGACGTATAGA

TTGGAAAGGTCTATACTAGATTTTTTTTTCTTTTTTTCTCCCCCTCAACTTTTTTAA

TGTAACATTGTTCTTTTGCTGCTAAAGTAATAAAATGCCCTATTGTTCAGAATTTC

TGTGTCTCTCTTTCTCACTCTCGTTT 




