IDENTIFICATION

Species: Citrus clementina
Locus: Ciclev10012611

Gene Model: Ciclev10012611m
Description: CclIEXPA-16
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cclementina_vl 0
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T02982

EXTERNAL RESOURCES
https://www.citrusgenomedb.org/organism/Citrus/clementina



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Cclementina_v1_0
https://www.genome.jp/entry/T02982
https://www.citrusgenomedb.org/organism/Citrus/clementina
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Query seq. ettt

Superfanilies PLNO0OO50

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family ci31535 expansin A; Provisional 1-238 528e-132
SEQUENCES

Peptide

>CclEXPA-16

MALWVILCVGFLSLVSSVQGYGGWINAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQGY
GTNTAALSTALFNNGLSCGACFQIMCANDPQWCLRGSIHVTATNFCPPGGWCDPPNH
HFDLSQPVFQHIAQYRAGIVPVIYRRVRCKRNGGIRFTINGHSYFNLVLITNVGGAGD
VHAVSIKGSRTRWQPMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFVVTTSNGHSVVSYNVAPP
NWSFGQTYTGRQFRY™*

CDS (coding sequence)
>CclEXPA-16

ATGGCTCTTTGGGTGATTCTTTGTGTTGGGTTTCTCTCATTGGTCTCATCCGTTCAA
GGTTATGGAGGTTGGATTAATGCTCATGCAACTTTCTATGGAGGTGGTGATGCTT
CTGGCACAATGGGGGGCGCTTGTGGGTACGGCAATTTGTACAGCCAAGGTTATGG
TACTAATACCGCAGCACTTAGCACTGCTTTGTTCAACAATGGCCTAAGTTGTGGA
GCTTGCTTTCAAATTATGTGCGCTAATGACCCGCAATGGTGCCTGCGTGGCTCCAT
CATTGTCACTGCCACTAACTTTTGCCCTCCTGGAGGCTGGTGTGATCCTCCTAACC
ACCACTTTGATCTCTCTCAGCCTGTCTTCCAACACATTGCCCAGTATAGAGCTGGT
ATTGTTCCTGTAATCTACAGAAGGGTGAGATGCAAGAGAAATGGGGGCATAAGG
TTCACAATCAATGGCCATTCTTACTTCAATTTAGTTCTAATAACAAACGTGGGAG
GAGCTGGTGACGTGCATGCTGTATCCATCAAAGGTTCAAGGACTAGATGGCAACC
GATGTCGAGAAACTGGGGCCAAAACTGGCAAAGCAACTCGTATCTTAATGGACA
AAGCCTCTCTTTTGTTGTGACCACAAGTAATGGCCACAGTGTTGTTTCTTACAATG
TTGCCCCTCCTAATTGGTCATTTGGGCAGACTTATACCGGCAGACAATTTCGATAT
TAG

Nucleotide
>CclEXPA-16

CTTTCATTTCCTCAAACAAACTCTCCTTCCAAGGTTCATTTTCTTGCCTTCTCTCCC
AATTTAATCATACTATATAGTTAGTCATTAGTTACAGTACTATGTTACATTCTAGT
ACTAATATGCCATATTTTGCAGGAAAAAAAAAATGGCTCTTTGGGTGATTCTTTG

TGTTGGGTTTCTCTCATTGGTCTCATCCGTTCAAGGTTATGGAGGTTGGATTAATG
CTCATGCAACTTTCTATGGAGGTGGTGATGCTTCTGGCACAATGGGTATGTAAAA



TGTCACATAACAAAACTGAAGTATGTAAGTTGTAGTAAAATTTCAATGTGGTGAT
TGTATTTTGGTAAACTTTTCTTTTAGGGGGCGCTTGTGGGTACGGCAATTTGTACA
GCCAAGGTTATGGTACTAATACCGCAGCACTTAGCACTGCTTTGTTCAACAATGG
CCTAAGTTGTGGAGCTTGCTTTCAAATTATGTGCGCTAATGACCCGCAATGGTGC
CTGCGTGGCTCCATCATTGTCACTGCCACTAACTTTTGCCCTCCTGGAGGCTGGTG
TGATCCTCCTAACCACCACTTTGATCTCTCTCAGCCTGTCTTCCAACACATTGCCC
AGTATAGAGCTGGTATTGTTCCTGTAATCTACAGAAGGTAAGTGTTTGAAATGAA
ACATATGTAAATATTATGTTCTAACCGTTACAGTTAATTACAGTTTTTGTCTTATG
CTCGCCTTGAGTTTGTTATTTTTCATTATGGTTCCTTATGGAACAAAAATGTTAGT
TTCACCGCTAACTAAAAGGTCTTTTCAAGTACTCCAATATGTTTGCATAGGTCTCT
ACTTTCGCCTTTTGTGTGAGAAGCATGTTTGATGTCAGTCTTGTACGCTAAAGAGG
CTTGGTAAATACTGTTTAATTTTTGTGAGCCATATTCAGGCTTAATCATTTGGTAT
CAGTCTTGCATTATTATTTACTAATTTTCAGATCTTCACCGACCGGCTTAAGCTGT
TAAACCTGACTTTATGCAAACTTTTTCAGGGTGAGATGCAAGAGAAATGGGGGCA
TAAGGTTCACAATCAATGGCCATTCTTACTTCAATTTAGTTCTAATAACAAACGTG
GGAGGAGCTGGTGACGTGCATGCTGTATCCATCAAAGGTTCAAGGACTAGATGG
CAACCGATGTCGAGAAACTGGGGCCAAAACTGGCAAAGCAACTCGTATCTTAAT
GGACAAAGCCTCTCTTTTGTTGTGACCACAAGTAATGGCCACAGTGTTGTTTCTTA
CAATGTTGCCCCTCCTAATTGGTCATTTGGGCAGACTTATACCGGCAGACAATTTC
GATATTAGGCTTAATTTAAGTTAAAATCAAGCAACCCTTTTAAGTATTTTTAATTA
GCTCTAGCGATATGGGTACGTACAAAATTATTTCTGAATTGGCCCTTGTGTGCTTT
AGTACCATTTATGAGAGTGTTTGCATGCAGTTTTTTCATGCTTTTGACTTGAGTGG
CTGCTGCTGGGAGATAAAAGAGAAGTGATAGAAATTCTGCTTAAAAGCAGGTTC
CAATACATAAAATGTATTTGAGAAGTGCTATAGTAGAAAGCATTTTGTTATTGCC
TTAATGCTTTTGTAAGGTAAATTAATGAAATTATATATATATATATATAAATAAA
AGCTGTTATAATATATTCTCCTTT




