
IDENTIFICATION 

Species: Citrus sinensis 

Locus: orange1.1g024520m 

Gene Model: orange1.1g024520m 

Description: CisEXPA-12 

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-12 

MASFLRSFGFNFILVVLILAIAGKSNALGYTHPIFRPGPWRLAHATFYGDESASETMG

GACGYGNLFSNGYGTDTAALSSTLFNNGYACGTCYQIKCYNSPHCYKYVPFTTVTAT

NLCPPNWSQDSNNGGWCNPPRAHFDMSKPAFMKIGAWKAGIVPVLFRRVPCIKPGGI

RFAFQGNGYWLLVYVMNVAGGGDIASMWVKGTRTGWISMSHNWGASYQAFATLG

GQALSFKIQSYSTKETIIAYNVAPANWNVGLTYKSNVNFH*  

CDS (coding sequence) 

>CisEXPA-12 

ATGGCTTCTTTTCTTCGATCATTCGGATTTAACTTCATATTAGTTGTTTTGATTTTG

GCAATCGCCGGGAAGTCAAACGCTTTGGGTTATACACATCCTATTTTCCGGCCAG

GTCCATGGAGGCTTGCTCACGCCACCTTTTATGGCGATGAGTCTGCTTCCGAAAC

CATGGGAGGAGCTTGTGGGTATGGAAACTTGTTTTCTAATGGTTACGGAACAGAC

ACAGCGGCTTTGAGCTCCACATTGTTCAACAATGGATACGCTTGTGGGACTTGTT

ACCAGATAAAGTGCTATAATTCGCCTCATTGCTATAAATATGTACCATTCACCAC

AGTTACAGCCACAAACCTCTGCCCGCCAAATTGGTCCCAGGACTCCAATAATGGA

GGCTGGTGCAATCCCCCTCGCGCCCATTTTGATATGTCCAAGCCCGCGTTCATGA

AGATCGGCGCTTGGAAGGCCGGTATTGTCCCAGTCCTGTTTCGCAGGGTGCCATG

CATAAAGCCCGGTGGGATTCGATTTGCTTTCCAGGGAAATGGATACTGGTTGTTG

GTGTATGTGATGAATGTTGCAGGCGGCGGAGATATAGCCAGCATGTGGGTTAAG

GGAACCAGAACAGGATGGATTAGCATGAGCCATAACTGGGGAGCTTCATATCAA

GCATTTGCAACTCTGGGAGGCCAAGCTCTTTCTTTCAAGATCCAGTCATATTCAAC

CAAGGAGACTATTATAGCTTACAATGTTGCTCCTGCTAACTGGAACGTAGGATTG

ACTTACAAGTCAAATGTGAACTTCCATTAA 

Nucleotide 

>CisEXPA-12 

ATGGCTTCTTTTCTTCGATCATTCGGATTTAACTTCATATTAGTTGTTTTGATTTTG

GCAATCGCCGGGAAGTCAAACGCTTTGGGTTATACACATCCTATTTTCCGGCCAG

GTCCATGGAGGCTTGCTCACGCCACCTTTTATGGCGATGAGTCTGCTTCCGAAAC

CATGGGTACGTATATTTATACATATGCTCAATTCAATATTTTTCAATTTAAAAATT



TTTTTCCTGACGTTACTAGCTACATTATTTTGTTGAAGTGAAAAAAAATGCACTTT

ACTAGAATGATGTTACTGGATGTTAAATGTTCTTTTTCTCTGGACCATCTAATTAC

AGGAGGAGCTTGTGGGTATGGAAACTTGTTTTCTAATGGTTACGGAACAGACACA

GCGGCTTTGAGCTCCACATTGTTCAACAATGGATACGCTTGTGGGACTTGTTACC

AGATAAAGTGCTATAATTCGCCTCATTGCTATAAATATGTACCATTCACCACAGTT

ACAGCCACAAACCTCTGCCCGCCAAATTGGTCCCAGGACTCCAATAATGGAGGCT

GGTGCAATCCCCCTCGCGCCCATTTTGATATGTCCAAGCCCGCGTTCATGAAGAT

CGGCGCTTGGAAGGCCGGTATTGTCCCAGTCCTGTTTCGCAGGTATTAATTTATAT

TCTTTCGAAGTTGTTAAGAGATATTACGACATGGAGTTTGAATTCATGACAATCTT

AGAGCTCTACTGAGGATGACTTGGAAATATGTGCCAATTAGAGAGGAGAGACAT

CTGCCCACTAATACCTGCCCATCTTTTATAATTTGTGGGAAGGGGATTAAATTTTG

AGGACAGGGAACTTGAACCGGTGTGTCGAAGGCCACAGCCCAACGCTAAACAAC

AATTGAGCCTAAGTGGCGCGGGAATTAATAATATTAAGGACAAGGGGAAAATGA

TAGCACAAGCATGTTGTTACTTTTAACTAAGACTAGCCAATTTTTGTTTGTCTAAT

TATTTATATGTATGTATATATTCTTGTAGGGTGCCATGCATAAAGCCCGGTGGGAT

TCGATTTGCTTTCCAGGGAAATGGATACTGGTTGTTGGTGTATGTGATGAATGTTG

CAGGCGGCGGAGATATAGCCAGCATGTGGGTTAAGGGAACCAGAACAGGATGGA

TTAGCATGAGCCATAACTGGGGAGCTTCATATCAAGCATTTGCAACTCTGGGAGG

CCAAGCTCTTTCTTTCAAGATCCAGTCATATTCAACCAAGGAGACTATTATAGCTT

ACAATGTTGCTCCTGCTAACTGGAACGTAGGATTGACTTACAAGTCAAATGTGAA

CTTCCATTAATAAACAAGTTCATCATGCATGACCCTTTTTTTTTGGGCCTTTTACTC

TTTCCTTGTATGCATAAATGCAAATTGTAATTTGTAAACAAGATATCTGCAATGA

AGGTTACCAGTTTTGGATAACTTCAAACAAGCATTGTTGCTCATATTCAACCATCT

TAGTCAATTTATCCCTTTTCTTTTCTTTTTTTTTCCAATGCTGTGTTACCAGTTTGCA

ATAAACGGGAAGCATTTATGTATGTTCGACCAGCTAATAAA 




