IDENTIFICATION

Species: Citrus sinensis

Locus: orangel.1g026331m

Gene Model: orangel.1g026331m
Description: CisEXPA-07
Family: Alpha Expansin

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
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Query seq. ettt

Superfanilies PLNO0OS50

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family cl31535 expansin A; Provisional 1-238 4.46e-132
SEQUENCES

Peptide

>CisEXPA-07

MALWVILCVGFLSLVSSVQGYGGWINAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQGY
GTNTAALSTALFNNGLSCGACFQIMCANDPQWCLRGSIHVTATNFCPPGGWCDPPNH
HFDLSQPVFQHIAQYRAGIVPVIYRRVRCKRNGGIRFTINGHSYFNLVLITNVGGAGD
VRAVSIKGSRTRWQPMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFVVTTSNGHSVVSYNVAPPN
WSFGQTYTGRQFRY™*

CDS (coding sequence)
>CisEXPA-07

ATGGCTCTTTGGGTGATTCTTTGTGTTGGGTTTCTCTCATTGGTCTCATCCGTTCAA
GGTTATGGAGGTTGGATTAATGCTCATGCAACTTTCTATGGAGGTGGTGATGCTT
CTGGCACAATGGGGGGCGCTTGTGGGTACGGCAATTTGTACAGCCAAGGTTATGG
TACTAATACCGCAGCACTTAGCACTGCTTTGTTCAACAATGGCCTAAGTTGTGGA
GCTTGCTTTCAAATTATGTGCGCTAATGACCCGCAATGGTGCCTGCGTGGCTCCAT
CATTGTCACTGCCACTAACTTTTGCCCTCCTGGAGGCTGGTGTGATCCTCCTAACC
ACCACTTTGATCTCTCTCAGCCTGTCTTCCAACACATTGCCCAGTATAGAGCTGGT
ATTGTTCCTGTAATCTACAGAAGGGTGAGATGCAAGAGAAATGGGGGCATAAGG
TTCACAATCAATGGCCATTCTTACTTCAATTTAGTTCTAATAACAAACGTGGGTGG
AGCTGGTGACGTGCGTGCTGTATCCATCAAAGGTTCAAGGACTAGATGGCAACCG
ATGTCGAGAAACTGGGGCCAAAACTGGCAAAGCAACTCGTATCTTAATGGACAA
AGCCTCTCTTTTGTTGTGACCACAAGTAATGGCCACAGTGTTGTTTCTTACAATGT
TGCCCCTCCTAATTGGTCATTTGGGCAGACTTATACCGGCAGACAATTTCGATATT
AG

Nucleotide
>CisEXPA-07

ATGGCTCTTTGGGTGATTCTTTGTGTTGGGTTTCTCTCATTGGTCTCATCCGTTCAA
GGTTATGGAGGTTGGATTAATGCTCATGCAACTTTCTATGGAGGTGGTGATGCTT

CTGGCACAATGGGTATGTAAAATGTCACATAACAAAACTGAAGTATGTAAGTTGT
AGTAAAATTTCAATGTGGTGATTGTATTTTGGTAAACTTTTCTTTTAGGGGGCGCT
TGTGGGTACGGCAATTTGTACAGCCAAGGTTATGGTACTAATACCGCAGCACTTA



GCACTGCTTTGTTCAACAATGGCCTAAGTTGTGGAGCTTGCTTTCAAATTATGTGC
GCTAATGACCCGCAATGGTGCCTGCGTGGCTCCATCATTGTCACTGCCACTAACTT
TTGCCCTCCTGGAGGCTGGTGTGATCCTCCTAACCACCACTTTGATCTCTCTCAGC
CTGTCTTCCAACACATTGCCCAGTATAGAGCTGGTATTGTTCCTGTAATCTACAGA
AGGTAAGTGTTTGAAATGAAACATATGTAAATATTATGTTCTAACCGTTACAGTT
AATTACAGTTTTTGTCTTATGCTCGCCTTGAGTTTGTTATTTTTCATTATGGTTCCT
TATGGAACAAAAATGTTAGTTTCACCGCTAACTAAAAGGTCTTTTCAAGTACTCC
AATATGTTTGCATAGGTCTCTACTTTCGCCTTTTGTGTGAGAAGCATGTTTGATGT
CAATCTTGTACGCTAAAGAGGCTTGGTAAATACTGTTTAATTTTTGTGAGCCATAT
TCAGGCTTAATCATTTGGTATCAGTCTTGCATTATTTACTAATTTTCAGATCTTCA
ACGACCGGCTTAAGCTGTTAAACCTGACTTTATGCAAACTTTTTCAGGGTGAGAT
GCAAGAGAAATGGGGGCATAAGGTTCACAATCAATGGCCATTCTTACTTCAATTT
AGTTCTAATAACAAACGTGGGTGGAGCTGGTGACGTGCGTGCTGTATCCATCAAA
GGTTCAAGGACTAGATGGCAACCGATGTCGAGAAACTGGGGCCAAAACTGGCAA
AGCAACTCGTATCTTAATGGACAAAGCCTCTCTTTTGTTGTGACCACAAGTAATG
GCCACAGTGTTGTTTCTTACAATGTTGCCCCTCCTAATTGGTCATTTGGGCAGACT
TATACCGGCAGACAATTTCGATATTAGGCTTAATTTAAGTTAAAATCAAGCAACC
CTTTAAGTATTTTTAATTAGCTCTAGCGATATGGGTACGTACAAAATTATTTCTGA
ATTGGCCCTTGTGTGCTTCAGTACCATTTATGAGAGTGTTTGCATGCAGTTTTTTC
ATGCTTTTGACTTGAGTGGCTGCTGCTGGGAGATAAAAGAGAAGTGATAGAAATT
CTGCTTAAAAGCAGGTTCCAATACATAAAATGTATTTGAGAAGTGC






