
IDENTIFICATION 

Species: Citrus sinensis 

Locus: orange1.1g025740m 

Gene Model: orange1.1g025740m 

Description: CisEXPA-04 

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  

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Csinensis_v1_1
https://www.genome.jp/entry/T02983
https://www.citrusgenomedb.org/organism/Citrus/sinensis


GENE STRUCTURE 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>CisEXPA-04 

MYFAGFFSLGFLALVSSVHANGGGGWINARATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQ

GYGTNTAALSTALFNNGLSCGSCYEIKCVNDPKWCLPGTIMVTATNFCPPNNALPNN

AGGWCNPPQQHFDLSQPVFQHIAQYRAGVVPVAYKRVPCGRRGGIRFTINGHSYFNL

VLITNVGGAGDVHAVSIKGSRTGWQPMSRNWGQNWQSNTYLNGQSLSFEVTTSDG

RTVTSYNVAPAGWSFGRTYSGAQFR* 

CDS (coding sequence) 

>CisEXPA-04 

ATGTATTTTGCTGGGTTTTTCTCGTTGGGTTTCCTTGCATTGGTGTCCTCCGTTCAT

GCTAATGGAGGCGGTGGGTGGATCAATGCTCGTGCCACTTTCTATGGTGGTGGCG

ATGCTTCAGGGACTATGGGTGGGGCTTGTGGCTATGGGAATCTGTATAGCCAGGG

TTATGGAACGAACACTGCAGCCTTGAGCACGGCTTTGTTCAACAACGGTTTGAGC

TGTGGGTCTTGCTATGAGATTAAGTGTGTTAATGACCCCAAATGGTGCCTGCCCG

GCACCATTATGGTCACAGCTACCAATTTTTGCCCACCGAACAACGCCCTTCCCAA

CAATGCAGGCGGTTGGTGCAATCCTCCGCAGCAACATTTTGATCTCTCTCAGCCT

GTGTTCCAACACATTGCTCAATACAGAGCTGGAGTTGTCCCTGTAGCTTACAAGA

GGGTACCCTGCGGAAGAAGGGGAGGCATCAGGTTCACAATCAATGGCCATTCCT

ACTTCAACCTAGTGTTGATCACCAACGTTGGTGGTGCTGGTGATGTTCATGCTGTT

TCAATCAAAGGGTCTAGAACTGGCTGGCAGCCAATGTCAAGAAACTGGGGCCAA

AACTGGCAAAGCAACACTTATCTCAATGGCCAAAGCCTGTCATTTGAGGTCACCA

CAAGCGATGGCCGTACTGTGACTTCCTACAATGTTGCCCCTGCTGGCTGGTCCTTT

GGCCGAACTTACTCCGGTGCTCAATTCCGCTAG 

Nucleotide 

>CisEXPA-04 

GCCTCGCATTTCCTCTCTCTCTTTCTCTACTCTGCTTCTGGGCTTCCAATTTCTCCA

AGTAATTAATCATCTTTCCTTGTTGTGACATTTCTTTTTATGTTAAATGAAAGTAC

ACTTTTGAAGTTGCAATGTCATAAAATGCTTAAGGGTTAATCTTTTTCTTTTAAAA

AATTATTTCAGGAAAATGTATTTTGCTGGGTTTTTCTCGTTGGGTTTCCTTGCATTG

GTGTCCTCCGTTCATGCTAATGGAGGCGGTGGGTGGATCAATGCTCGTGCCACTT



TCTATGGTGGTGGCGATGCTTCAGGGACTATGGGTGAGTGTTAATGCTGATGTTG

TTCGTTCAAAGCTTGTACATTTTGTTGATTTTGGCTATAAACTAAATTTATTAATT

AAATGTTGCAGGTGGGGCTTGTGGCTATGGGAATCTGTATAGCCAGGGTTATGGA

ACGAACACTGCAGCCTTGAGCACGGCTTTGTTCAACAACGGTTTGAGCTGTGGGT

CTTGCTATGAGATTAAGTGTGTTAATGACCCCAAATGGTGCCTGCCCGGCACCAT

TATGGTCACAGCTACCAATTTTTGCCCACCGAACAACGCCCTTCCCAACAATGCA

GGCGGTTGGTGCAATCCTCCGCAGCAACATTTTGATCTCTCTCAGCCTGTGTTCCA

ACACATTGCTCAATACAGAGCTGGAGTTGTCCCTGTAGCTTACAAGAGGTATGCT

CTCTTGGTTTTAAGCTCAACAAGTGGTAATTAATGTTCGTTAACTAGAGATTNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNGTAGGGTACCCTGC

GGAAGAAGGGGAGGCATCAGGTTCACAATCAATGGCCATTCCTACTTCAACCTAG

TGTTGATCACCAACGTTGGTGGTGCTGGTGATGTTCATGCTGTTTCAATCAAAGG

GTCTAGAACTGGCTGGCAGCCAATGTCAAGAAACTGGGGCCAAAACTGGCAAAG

CAACACTTATCTCAATGGCCAAAGCCTGTCATTTGAGGTCACCACAAGCGATGGC

CGTACTGTGACTTCCTACAATGTTGCCCCTGCTGGCTGGTCCTTTGGCCGAACTTA

CTCCGGTGCTCAATTCCGCTAGAGCCACCAAGACCATTAGAGATTGGGTTTTAAC

ACCTTTTTTAGCTATATATTCGTGTACTAAGTAGTATATTTTAGTATGAAATTTTA

GCATACTAGGGTATATATATATATATATAATATAGAAGTAGCTATGTGGCTAGTT

TTTGGCTTCCAGGGTCAAAAATGAAAAAAAAGGGCTTATTTTAAAATGGCTTATT

TTTTTCATTTTCAATTGATTTTTATGGTTGCGTGGGGTGTCTAATTATGGGATCCTC

TTATTATCTTGGGGATCCTTTTTTTACCTTTCTTTTTGGGGGTTTCTGTTGAAGTGC

AACAGATGGCTGAGGTGGAAATTTTTCCACCCGCCATTTGTGCTTGAAATAGCTG

CTTCTCTTTTTTTGATGCTTCTTGGAATTGCTTGCCCAGAAGCACTTTTTGGAGTGC

AAGTTTAATTGTAATCAGCAGATTTGGCTGAGTATTATTATGTCGTTGGATGTAAT

GGCTAAATTTGTACGAGATTGGAGGTGTAAATTTCCATTTCATTGTATTAATTAAT

CAACGGAAAGTGCTACTTTATT 




