IDENTIFICATION

Species: Citrus clementina
Locus: Ciclev10032545

Gene Model: Ciclev10032545m
Description: CclEXPA-10
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
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Superfanilies PLNO0OOS0

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNOO050 super family cl31535 expansin A; Provisional 23-248  7.48e-137
SEQUENCES

Peptide

>CclEXPA-10

MYFAGFFSLGFLALVSSVHANGGGGWINARATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQ
GYGTNTAALSTALFNNGLSCGSCYEIKCVNDPKWCLPGTIMVTATNFCPPNNALPNN
AGGWCNPPQQHFDLSQPVFQHIAQYRAGVVPVAYRRVPCGRRGGIRFTINGHSYFNL
VLITNVGGAGDVHAVSIKGSRTGWQPMSRNWGQNWQSNTYLNGQSLSFEVTTSDG
RTVTSYNVAPAGWSFGRTYSGAQFR*

CDS (coding sequence)
>CclEXPA-10

ATGTATTTTGCTGGGTTTTTCTCGTTGGGTTTCCTTGCATTGGTGTCCTCCGTTCAT
GCTAATGGAGGCGGTGGGTGGATTAATGCTCGTGCCACTTTCTATGGTGGTGGCG
ATGCTTCAGGGACTATGGGTGGGGCTTGTGGCTATGGGAATCTGTATAGCCAGGG
TTATGGAACGAACACTGCAGCCTTGAGCACGGCTTTGTTCAACAACGGTTTGAGC
TGTGGGTCTTGCTATGAGATTAAGTGTGTTAATGACCCCAAATGGTGCTTGCCCG
GCACCATTATGGTCACAGCTACCAATTTTTGCCCACCGAACAACGCCCTTCCCAA
CAATGCAGGCGGTTGGTGCAATCCTCCGCAGCAACATTTTGATCTCTCTCAGCCT
GTGTTCCAACACATTGCTCAATACAGAGCTGGAGTTGTCCCTGTAGCTTACAGGA
GGGTACCCTGCGGAAGAAGGGGAGGCATCAGGTTCACAATCAATGGCCATTCCT
ACTTCAACCTAGTGTTGATCACCAACGTTGGTGGTGCTGGTGATGTTCATGCTGTT
TCAATCAAAGGATCTAGAACTGGCTGGCAGCCAATGTCAAGAAACTGGGGCCAA
AACTGGCAAAGCAACACTTATCTCAATGGCCAAAGCCTGTCATTTGAGGTCACCA
CAAGCGATGGCCGTACTGTGACTTCCTACAATGTTGCCCCTGCTGGCTGGTCCTTT
GGCCGAACTTACTCCGGTGCTCAATTCCGCTAG

Nucleotide
>CclEXPA-10

GGTGAGCTCTTTTAACCGTCCCGAGCCCAAAAATTTCTATAAATTCCCCCCCCCCC
GCCCCCCTATTTTCTTCACTCAACTGCCTCGCATTTCCTCTCTCTCTTTCTCTACTC
TGCTTCTGGGCTTCCAATTTCTCCAAGTAATTAATCATCTTTCCTTGTTGTGACATT
TCTTTTTATGTTAAATGAAAGTACACTTTTGAAGTTGCAATGTCATAAAATGCTTA
AGGGTTAATCTTTTTCTTTTTAAAAAATTATTTCAGGAAAATGTATTTTGCTGGGT




TTTTCTCGTTGGGTTTCCTTGCATTGGTGTCCTCCGTTCATGCTAATGGAGGCGGT
GGGTGGATTAATGCTCGTGCCACTTTCTATGGTGGTGGCGATGCTTCAGGGACTA
TGGGTGAGTGTTAATGCTGATGTTGTTCGTTCAAAGCTTGTACATTTTGTTGATTT
TGGCTATAAACTAAATTTATTAATTAAATGTTGCAGGTGGGGCTTGTGGCTATGG
GAATCTGTATAGCCAGGGTTATGGAACGAACACTGCAGCCTTGAGCACGGCTTTG
TTCAACAACGGTTTGAGCTGTGGGTCTTGCTATGAGATTAAGTGTGTTAATGACC
CCAAATGGTGCTTGCCCGGCACCATTATGGTCACAGCTACCAATTTTTGCCCACC
GAACAACGCCCTTCCCAACAATGCAGGCGGTTGGTGCAATCCTCCGCAGCAACAT
TTTGATCTCTCTCAGCCTGTGTTCCAACACATTGCTCAATACAGAGCTGGAGTTGT
CCCTGTAGCTTACAGGAGGTATGCTCTCTTGGTTTTAAGCTCAACAAGTGGTAATT
AATGTTCGTTAACTAGAGATTAAAACCATACTCTTAATATTGTCGCCCACTTTCTA
TTGCTCTAGTCTAGTGGCCCAATGCTTTTATTGATTGTGATTTGTGGTCTAGCCCA
AGATTTTTACTTTATTTCCCATTAATTTATTCATGGTGATTTTTTTCCCACAAAAAA
GGAAAAAGAAAAAGAATTAGCTGTAACTTTTTTTTTCTTTGTTGGACCATTTGACA
GTAACAAGAAAGTGACATTATTAATTATTGTTATTTTGTTGGGGGGGTGTTTTTGT
AGGGTACCCTGCGGAAGAAGGGGAGGCATCAGGTTCACAATCAATGGCCATTCC
TACTTCAACCTAGTGTTGATCACCAACGTTGGTGGTGCTGGTGATGTTCATGCTGT
TTCAATCAAAGGATCTAGAACTGGCTGGCAGCCAATGTCAAGAAACTGGGGCCA
AAACTGGCAAAGCAACACTTATCTCAATGGCCAAAGCCTGTCATTTGAGGTCACC
ACAAGCGATGGCCGTACTGTGACTTCCTACAATGTTGCCCCTGCTGGCTGGTCCTT
TGGCCGAACTTACTCCGGTGCTCAATTCCGCTAGAGCCACCAAGACCATTAGAGA
TTGGGTTTTAACACCTTTTTTAGCTATATATTCGTGTACTAAGTAGTATATTTTAGT
ATGAAATTTTAGCATACTAGGGTATATATATATATTATATATAATATAGAAGTAG
CTATGTGGCTAGTTTTTGGCTTCCAGGGTCAAAAATGAAAAAAAAGGGCTTATTT
TAAAATGGCTTATTTTTTTCATTTTCAATTGATTTTTATGGTTGCGTGGGGTGTCTA
ATTATGGGATCCTCTTATTATCTTGGGGATCCTTTTTTTACCTTTCTTTTTGGGGGT
TTCTGTTGAAGTGCAACAGATGGCTGAGGTGGAAATTTTTCCACCCGCCATTTGT
GCTTGAGATAGCTGCTTCTTTTTTTGATGCTTCTTGGAATTGCTTGCCCAGAAGCA
CTTTTTGGCGTGCAAGTTTAATTGTAATCAGCAGATTTGGCTGAGTATTATTATGT
CGTTGGATGTAATGGCTAAATTTGTACGAGATTGGAGGTGTAAATTTCCATTTCAT
TGTATTAATTAATCAACGGAAGTTGCTACTTTATTAAACA




