IDENTIFICATION

Species: Citrus sinensis

Locus: orangel.1g025837m

Gene Model: orangel.1g025837m
Description: CisEXLB-01
Family: Expansin Like Beta

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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Superfanilies PLN03023

Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN03023 super family ci33621 Expansin-like B1; Provisional 1-246 332e-144
SEQUENCES

Peptide

>CisEXLB-01

MGLCQYYLLSVVMLLPALCYSQYSFTNSRATYYGSPDGLGTPTGACGFGGYGRNVN
DANVAGVSRLWNNGAGCGTCYQVRCTVPEICTDEGVSVVVTDYGEGDDTDFILSPR
AYGRMAVADKSEELYSHGVVDVEFERVPCRFRGYNVMFKVHENSRYPQYLAVSML
YVSGOQNDVLAVEIWQKDCRDWVPMRRAFGAVFDISNPSPGEINLRFQVSGSAGFTW
VVANNAIPRAWKAGVAYGSAIQLE*

CDS (coding sequence)
>CisEXLB-01

ATGGGGTTATGTCAATACTACCTTCTTTCCGTCGTGATGCTTTTGCCTGCATTGTG
TTACTCTCAGTACTCATTCACAAATTCTAGAGCTACATACTATGGTAGCCCTGACG
GTTTGGGGACACCAACTGGTGCTTGCGGGTTTGGTGGATATGGAAGAAATGTAAA
TGATGCTAACGTGGCCGGTGTGTCGAGGCTTTGGAATAATGGAGCTGGTTGTGGA
ACTTGTTATCAGGTCAGATGCACTGTACCAGAAATTTGCACAGATGAGGGGGTGT
CCGTGGTGGTGACTGACTATGGTGAAGGAGACGACACAGACTTCATCCTCAGCCC
ACGCGCATATGGAAGAATGGCAGTTGCAGATAAGTCAGAAGAGCTTTATTCTCAT
GGTGTCGTCGACGTTGAATTCGAGAGAGTCCCTTGCCGGTTCAGAGGCTACAACG
TCATGTTCAAGGTCCATGAAAACAGCAGGTACCCACAGTACTTGGCCGTATCCAT
GCTGTACGTATCTGGCCAAAATGACGTCCTAGCAGTTGAAATATGGCAGAAGGAT
TGTCGAGACTGGGTGCCGATGAGAAGGGCTTTCGGTGCAGTATTTGACATCTCTA
ATCCATCACCAGGAGAAATTAATTTGAGGTTTCAAGTGAGTGGCAGCGCGGGGTT
CACATGGGTTGTGGCAAACAATGCTATTCCCAGAGCATGGAAGGCTGGAGTTGCT
TATGGGTCAGCAATTCAGCTTGAATAA

Nucleotide
>CisEXLB-01

CTCCTTCGTACTGCTAACAAAGATTTTGATATTTTGCAAATGGGGTTATGTCAATA
CTACCTTCTTTCCGTCGTGATGCTTTTGCCTGCATTGTGTTACTCTCAGTACTCATT
CACAAATTCTAGAGCTACATACTATGGTAGCCCTGACGGTTTGGGGACACCAAGT
ATGTAAAAATCTCACCTTTATAAAGCTATGTACATTAAACCCGTGCACAAGTTTA

CGCGAACTAATAGTTCATTTCATTATGCTTTAGAGAATTTTTGTTTTGGTATTTGTT




AATCTTTTAGATTAACTAATGTTCATGTTGATGATTCATCAGCTGGTGCTTGCGGG
TTTGGTGGATATGGAAGAAATGTAAATGATGCTAACGTGGCCGGTGTGTCGAGGC
TTTGGAATAATGGAGCTGGTTGTGGAACTTGTTATCAGGTAATGGTTATTAACTTT
CAACCCACTCAATCATTGCAGTTTATTGTAAAGCTATATAATAAATGTGTAAAGT
GAACGAATTGCTAAGACGGCTAAGCCTGTGCATGAAAAGAATTTGAAAACTTTAT
TTATTCAAATTATATTGTATAAATATATAAATGTAGTTGCATGCATATTCTTCATA
AGACTGCTTAAATCATTTCAAGTTCAACATCGTCAACAATTTTATTACCACTAGTA
ATTCTTTTGGTTATGTACCACCAATTAATAATGATTAGTTAATTAATTAACTTCAG
GTCAGATGCACTGTACCAGAAATTTGCACAGATGAGGGGGTGTCCGTGGTGGTGA
CTGACTATGGTGAAGGAGACGACACAGACTTCATCCTCAGCCCACGCGCATATGG
AAGAATGGCAGTTGCAGATAAGTCAGAAGAGCTTTATTCTCATGGTGTCGTCGAC
GTTGAATTCGAGAGAGTCCCTTGCCGGTTCAGAGGCTACAACGTCATGTTCAAGG
TCCATGAAAACAGCAGGTACCCACAGTACTTGGCCGTATCCATGCTGTACGTATC
TGGCCAAAATGACGTCCTAGCAGTTGAAATATGGCAGGTAATTACTTACAAATTA
ACTTCTAAACAATTGATTTTTGGCCCGTCCATCGCATGTAATGCTTTTGTTGGTGC
AGAAGGATTGTCGAGACTGGGTGCCGATGAGAAGGGCTTTCGGTGCAGTATTTGA
CATCTCTAATCCATCACCAGGAGAAATTAATTTGAGGTTTCAAGTGAGTGGCAGC
GCGGGGTTCACATGGGTTGTGGCAAACAATGCTATTCCCAGAGCATGGAAGGCTG
GAGTTGCTTATGGGTCAGCAATTCAGCTTGAATAAATTTGAGATATCCCAAGCTT
TATTATTACTGGTTCCTGGTTATCAGCTTCTTAATGTCATTAAGGTATTCTAGTAT
GTTGTTGCCCAGCATCCGTAAGTGCTGTTACCTTATCTTTTTATCTTTTTTTTTTTC
CCAAGTTTGTTGCTTAGCGTGTATTGTGGACTCCCGTCTCCTCAACACTTTAACTA
GTTGCTAAATAAATAGTGGGATTGTGTACTTTAATTAGATCTTTTGATCTAATCAA
TGAAGCAGTAAATGAATAAAATTCCACTTTCTTTAAGATAAA






