
IDENTIFICATION 

Species: Eucalyptus grandis 

Locus: Eucgr.E00317 

Gene Model: Eucgr.E00317.1.p 

Description: EgrEXLB-01 

Family: Expansin Like Beta  

3D structure:  

 
GENOME DATABASES 

Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Egrandis_v2_0  

KEGG: https://www.genome.jp/entry/T03547  

EXTERNAL RESOURCES 

https://eucgenie.org/ 
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GENE STRUCTURE 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>EgrEXLB-01 

MALKLKLLLSLSATLFLMQTPANGATCSNCFVSSRASYYPNSTEQGTETGACGFGSF

GAMINGGDVSAASNLYRSGVGCGACYQVRCTNSKYCSDKGVTVVVTDQGSGDNTD

FILSQRAYGRMAQTSDAASYIYALGVVDIEYRRVSCSYPNHNITIKIDESSNNPYYLGF

VIWYQQGDKDITAVQLCETQNYVCKLLDRSYGAVWTTTSPPSGPLALRMLLSGDDG

DETWLVPVNNIPQDWKAGATYDTGVQIS* 

CDS (coding sequence) 

>EgrEXLB-01 

ATGGCTCTTAAGCTCAAGTTGCTTCTCTCTCTCTCAGCCACCCTCTTTCTCATGCA

AACTCCGGCCAATGGTGCAACTTGCAGCAACTGCTTTGTCTCTTCTCGTGCCTCCT

ACTACCCGAATTCGACTGAACAAGGAACAGAGACTGGGGCATGTGGTTTTGGTTC

ATTTGGAGCTATGATTAATGGCGGGGATGTCTCGGCAGCATCTAATCTCTATCGC

AGTGGTGTTGGTTGTGGCGCTTGCTACCAGGTGAGGTGCACCAACAGTAAGTACT

GCTCAGACAAAGGCGTAACCGTCGTCGTAACTGATCAAGGTTCGGGTGATAACAC

GGATTTCATTCTAAGCCAACGGGCCTATGGCCGAATGGCTCAAACCTCCGATGCC

GCCAGCTACATATATGCACTTGGTGTTGTTGACATCGAATATAGACGTGTTTCCTG

CAGCTACCCAAACCACAATATAACCATCAAGATCGATGAGAGCAGCAATAACCC

CTATTATTTGGGTTTTGTGATATGGTATCAACAGGGCGATAAGGACATCACTGCG

GTGCAGCTATGTGAGACTCAGAACTATGTTTGCAAGCTCCTGGACCGGAGCTATG

GTGCAGTTTGGACAACCACCTCGCCCCCTAGCGGTCCATTGGCCCTGAGGATGTT

GCTCAGTGGCGATGATGGAGATGAGACGTGGTTGGTTCCTGTCAACAACATACCT

CAAGACTGGAAAGCCGGAGCAACATATGATACCGGAGTACAGATCAGCTAA 

Nucleotide 

>EgrEXLB-01 

GAAACAGTTAAAATCAATGACTTTCTTTCCTTACCCAAGGAAACTGGAACACAAG

GAGAGAAGGAAGAATGAAACACTCAAACAAAATATTCTTCAAGTCAGAAAAGCA

CATTTGGACGCTATATTCCATGAAGGGGAGATTCCTAGTCTAACTATTAGCTGAA

AAGGATCGTGCGTCAAACTGCTTCATTTACATTAATACCACTTGCAGAACGTCAA

AGCCTGAATTTTTTTACCAAACCAGTAGAATTTACTCTATAAATATTCAGAAAGTT

CACTGCTTTTCTTGCACCACCACATTGGGATTCTTGGGCTTGAGAGTTGCCTCGTT

CTGCTATCGCATAATGGCTCTTAAGCTCAAGTTGCTTCTCTCTCTCTCAGCCACCC
TCTTTCTCATGCAAACTCCGGCCAATGGTGCAACTTGCAGCAACTGCTTTGTCTCT

TCTCGTGCCTCCTACTACCCGAATTCGACTGAACAAGGAACAGAGAGTAAGGAAC



ATTAGAACGAGTAAAATTGTAGATTTTTGTTGCAGATACTATGTGATAAAATGAA

TGATTGACAAATGGATATTTCTTATTCAACCGCAGCTGGGGCATGTGGTTTTGGTT

CATTTGGAGCTATGATTAATGGCGGGGATGTCTCGGCAGCATCTAATCTCTATCG

CAGTGGTGTTGGTTGTGGCGCTTGCTACCAGGTGAGAATCCTGTTAACCGAATTTT

TGGAATAACTATAATTAGTGTTTATGAGGATACAAAAGTTGTTAATACATGCATG

ACAACTTCAGGTGAGGTGCACCAACAGTAAGTACTGCTCAGACAAAGGCGTAAC

CGTCGTCGTAACTGATCAAGGTTCGGGTGATAACACGGATTTCATTCTAAGCCAA

CGGGCCTATGGCCGAATGGCTCAAACCTCCGATGCCGCCAGCTACATATATGCAC

TTGGTGTTGTTGACATCGAATATAGACGGTAAGATCATAGTTAGTGCTTGACATG

TACACTATTGGAAAGTTTTCATTGGTATCATGTGGATCTGCGATAGCTTTTGCTAA

ACCAGAGACAAGAGCAAAGAGGTAACGGGAAATTTTTTCTTATGCACATACCTCT

GATGTGATGGTTAAACTCTTGCCAAAGAGTGGATTTTTAATAATTAAGCAAAACT

CAGAGATGCCCGTCTACAGTACAAGTATTACCTGATAATTCCAAGATGAAGTGCT

GAGATGTTAAGTTAACGGCATGCAGAATGAAGGTTCGAACTAATCCAAGAATCTC

AATATTTCCGCAGTGTTTCCTGCAGCTACCCAAACCACAATATAACCATCAAGAT

CGATGAGAGCAGCAATAACCCCTATTATTTGGGTTTTGTGATATGGTATCAACAG

GGCGATAAGGACATCACTGCGGTGCAGCTATGTGAGGTAACTCATTGTCTATCAA

AGATTGCTCTCGAACCGTTAAATGAACAGTAACTTCGTGATATGCACTGACCCCT

CTTCCGTGTAAAACCTGTCAAACTAGTCAATTCCATGAGGAACCATGAACCTGCC

TTGCAACCGTGTTTCAGATCCTCATGAACTTTCAGATTTTAAGAAGCTAAAATTTG

CATTTTTTTGTCATTCTATGGGAGAAGATAAAACCATCCACTTTGTCTCGAAAATC

AAATCTATATCCTCATGAACCTACCGATTCGTGCTAATATGTCCTGTCCATTTGTC

AATTTGTGTAATTTTGTTCTTCTTGTTGCATAAAGGAGCATCTGACAGTAATTAAC

CTGAACCATAGGTTTTCGAAATATATGAACTGGTTTTAACGTCAATCTAGTCCATC

TACTCTCGCATTTTCCATGCTTTCTGCAAGATTTCTCTCGTATCAAACAGTCATCC

ACTCCGGCTTCTTACAGAAAAAATGGTATCACGTGCATCAAAATACAAAAATTTG

CTGATAACTGCTCTATGATGAACCGCACTCAGTAGCAATGGTACTTTGAGGATGG

TATTTCTGACTTTTTTTAATCAAAAAATTTGGCAGACTCAGAACTATGTTTGCAAG

CTCCTGGACCGGAGCTATGGTGCAGTTTGGACAACCACCTCGCCCCCTAGCGGTC

CATTGGCCCTGAGGATGTTGCTCAGTGGCGATGATGGAGATGAGACGTGGTTGGT

TCCTGTCAACAACATACCTCAAGACTGGAAAGCCGGAGCAACATATGATACCGG

AGTACAGATCAGCTAATGGTTGAAAGCCATGGAATGGAAATGCAGCTGACTGTTT

TGCAAGATGTTCAATAGAAATAATCGCCCATGAGCATTCTTGTTCTTTTAATGAGT

TGTACAATAATTGTTCTCCTTAGAGATGAGCAATGACTTAGCTAGAGAAATGCTT

ATATGTATTCTTTCAGATTTGGATGAAATATTCATGTACTATGGATGAAGCAATA

AATCTTGGATTTTGT 
 

 




