IDENTIFICATION

Species: Citrus clementina
Locus: Ciclev10021884

Gene Model: Ciclev10021884m
Description: CclEXLB-03
Family: Expansin Like Beta

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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Superfanilies PLN03023

Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN03023 super family ci33621 Expansin-like B1; Provisional 1-246 1.37e-144
SEQUENCES

Peptide

>CclEXLB-03

MGLCQYYLLSVVMLLPALCYSQYTFTSSRATYYGSPDGLGTPTGACGFGGYGRTVN
DANVAGVSRLWNNGTGCGTCYQVRCTVPEVCTDYGVSVVVTDYGEGDDTDFILSPR
AYGRMAITDKSEKLYSYGVVDVEFERVSCRFRGYNVMFKVHENSRYPQYLAVSML
YVGGQNDVLAVEIWRKDRHEWVAMRRAFGAVFDIPNPPPGAINLRFQVSGSAGLTW
VVANNAIPKIWKAGVAYESAIQLE*

CDS (coding sequence)
>CclEXLB-03

ATGGGGTTATGTCAATACTACCTTCTTTCCGTCGTGATGCTTTTGCCTGCATTGTG
TTACTCTCAGTACACATTCACAAGTTCTAGAGCTACATACTATGGTAGCCCTGAC
GGCTTGGGGACACCAACTGGTGCTTGCGGGTTTGGTGGATATGGAAGAACTGTAA
ATGATGCTAACGTGGCCGGTGTGTCGAGGCTTTGGAATAATGGAACTGGTTGTGG
AACTTGCTATCAGGTCAGATGCACTGTACCAGAAGTTTGCACAGATTATGGGGTG
TCCGTGGTGGTGACTGACTATGGTGAAGGAGACGACACAGACTTCATCCTCAGCC
CACGCGCATATGGAAGAATGGCAATTACAGATAAGTCAGAAAAGCTTTATTCTTA
TGGTGTCGTCGACGTTGAATTCGAGAGAGTCTCTTGCCGGTTCAGAGGCTACAAC
GTCATGTTCAAGGTCCATGAAAACAGCAGGTACCCGCAGTACTTGGCCGTATCCA
TGCTGTACGTAGGTGGCCAAAATGACGTCCTAGCAGTTGAAATATGGCGGAAGG
ATCGTCATGAATGGGTTGCGATGAGAAGGGCTTTCGGTGCAGTATTTGACATCCC
TAATCCACCACCAGGAGCAATTAATTTGAGGTTTCAAGTGAGTGGCAGCGCGGGG
CTCACATGGGTTGTGGCAAACAATGCTATTCCAAAAATATGGAAGGCTGGAGTTG
CTTATGAGTCAGCAATTCAGCTTGAATAA

Nucleotide
>CclEXLB-03

ATGGGGTTATGTCAATACTACCTTCTTTCCGTCGTGATGCTTTTGCCTGCATTGTG
TTACTCTCAGTACACATTCACAAGTTCTAGAGCTACATACTATGGTAGCCCTGAC
GGCTTGGGGACACCAAGTATGTAAAAATCTCACCTTTATAAAGCTATGTACATTA
AACCCGTGCACAAGTTTACGCGAACTAATAGTTCATTTCATTATGCTTTAGAGAA
[TTTTGTTTTGGTATTTGTTTATCTTTTAGATTAACTAATGTTCATGTTGATGATTC




ATCAGCTGGTGCTTGCGGGTTTGGTGGATATGGAAGAACTGTAAATGATGCTAAC
GTGGCCGGTGTGTCGAGGCTTTGGAATAATGGAACTGGTTGTGGAACTTGCTATC
AGGTAATGGTTATTAACTTTCAACCCACTCAATCATTGCAGTTTATTGTAAAGCTA
TATAATAAATGTGTAAAGTGAACGAATTGCTAAGACGGCTAAGCCTCTGCATGAA
AAGAATTTGAAAACTTTATTTATTCAAATTATATTGTTTATAAATAAATAAATAAA
TAAATATATATATATATATATATATATATATATATATATATATAAATGTAGTTGCA
TGCATATTCTTCATAAGACTGCTTAAATAATTTCAAGCATCGTCAACAATTTTATG
ACCACTAATAATTCTTTTGGTTTTGTACCACCAATTAATAATGATTAGTTAATTAA
TTAACTTCAGGTCAGATGCACTGTACCAGAAGTTTGCACAGATTATGGGGTGTCC
GTGGTGGTGACTGACTATGGTGAAGGAGACGACACAGACTTCATCCTCAGCCCAC
GCGCATATGGAAGAATGGCAATTACAGATAAGTCAGAAAAGCTTTATTCTTATGG
TGTCGTCGACGTTGAATTCGAGAGAGTCTCTTGCCGGTTCAGAGGCTACAACGTC
ATGTTCAAGGTCCATGAAAACAGCAGGTACCCGCAGTACTTGGCCGTATCCATGC
TGTACGTAGGTGGCCAAAATGACGTCCTAGCAGTTGAAATATGGCGGGTAATTAC
TTACAAATTAACTTCTAAACAATTGATTTTTGGCCCGTCCATCGCATGTAATGCTT
TTGTTGGTGCAGAAGGATCGTCATGAATGGGTTGCGATGAGAAGGGCTTTCGGTG
CAGTATTTGACATCCCTAATCCACCACCAGGAGCAATTAATTTGAGGTTTCAAGT
GAGTGGCAGCGCGGGGCTCACATGGGTTGTGGCAAACAATGCTATTCCAAAAAT
ATGGAAGGCTGGAGTTGCTTATGAGTCAGCAATTCAGCTTGAATAAATTTGAGAT
ATCCCAAGCTTTATTATTACTGGTTCCTGGTTATCAGCTTCTTAATGTCATTTAGAT
ATTCTAGTATGTTGTTGCCCAGCATCCGTAAGTGCTGTTACCTTATCTTTTTATCTT
TTTTTTTTTCCTAGTTTGTTGCTTAGCGTGTATTGTGGACTCCCGTCTTCTCAACAC
TTTAACTAGTTGCTAAATAAATAGTGGGATTGTGTACTTTAATTAGATCTTTTGAT
CTAATCAATGAAGCAGTAAATGAATAAAATTCCACTTTCT




