
IDENTIFICATION 

Species: Medicago truncatula 

Locus: Medtr4g099370 

Gene Model: Medtr4g099370.1 

Description: MtrEXLB-02 

Family: Expansin Like Beta 

3D structure: 

 
GENOME DATABASES 

Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mtruncatula_Mt4_0v1  

KEGG: https://www.genome.jp/entry/T01716  

EXTERNAL RESOURCES 

- 

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mtruncatula_Mt4_0v1
https://www.genome.jp/entry/T01716


GENE STRUCTURE 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>MtrEXLB-02 

MELSFKHQLGLVCIILLLPQLCTSQDSFTDSRATYYGSPDCYGTPRGACGFGEYGRTV

NDGNVAGVSKLWKNGTGCGACYQVRCKIPQYCDENGATVVVTDYGEGDRTDFIMS

PRGYAKLGRNADASAELFKYGVVDIEYKRVPCMYSGYNIVAQVHERSKNPDYFAVV

VLYVDGMYDVNAVEMWQEDCQEWRPMRRAYGVVFDYANPPSGEINLRFQVSGNE

GVYWVQSKNAIPSDWKAGAAYDTMVQLN* 

CDS (coding sequence) 

>MtrEXLB-02 

ATGGAACTCAGTTTTAAGCACCAACTTGGCCTTGTTTGTATCATACTGCTCTTACC

TCAGCTCTGTACCTCACAAGACTCCTTTACTGACTCCAGAGCAACATATTACGGT

AGCCCAGATTGCTATGGGACTCCAAGGGGAGCTTGTGGCTTTGGAGAATATGGAA

GGACAGTGAATGATGGCAATGTTGCTGGTGTGTCTAAGCTATGGAAGAATGGCAC

TGGCTGCGGTGCATGCTATCAGGTGAGGTGTAAAATACCACAATACTGCGATGAA

AATGGAGCAACCGTAGTGGTAACAGACTATGGTGAAGGAGACAGAACAGACTTC

ATAATGAGTCCACGAGGCTACGCGAAATTAGGACGCAATGCAGATGCATCTGCA

GAGCTATTCAAATATGGTGTAGTAGATATTGAATACAAAAGAGTCCCATGTATGT

ACAGTGGCTATAACATAGTGGCTCAAGTCCATGAACGCAGCAAAAATCCTGATTA

CTTTGCTGTTGTAGTTCTCTATGTAGATGGAATGTATGATGTCAATGCTGTTGAAA

TGTGGCAGGAAGATTGCCAAGAATGGAGGCCAATGAGGAGAGCTTATGGAGTAG

TGTTTGACTATGCCAATCCTCCAAGTGGTGAAATAAATTTGAGGTTCCAAGTGAG

TGGAAATGAAGGTGTTTATTGGGTGCAGTCCAAGAATGCTATCCCTAGTGATTGG

AAGGCTGGAGCTGCATATGACACTATGGTTCAGCTTAATTAG 

Nucleotide 

>MtrEXLB-02 

TGATTGTTATTCTTGCTTCATATACTTTAGTTCATTTGCTTAATTAGTCCACTCTTT

AAATCTGAGTATTTGTCATTTGAACATGGAACTCAGTTTTAAGCACCAACTTGGC

CTTGTTTGTATCATACTGCTCTTACCTCAGCTCTGTACCTCACAAGACTCCTTTACT

GACTCCAGAGCAACATATTACGGTAGCCCAGATTGCTATGGGACTCCAAGTATTA

TCCTCCTCTTCTACCTAAACTTGATATTTAATTTCTTTATGTGTCATGTGTTTCAAC

AAATAAATTGTATGCACTAAAAAATGTTCACTTTGCTAGTGTTATGTCGCACAAT



AAATGCCGCATTTGACAATTTTACGCATGTAAAAAAAAAAAGGAAAAGAAAAGA

ATTATTTTACTAAATTATGCTTATTAAATCGTTGGTGTGTTTTTTTTGTCAAGATTG

TTGGTGTGTTACCATTGTCATAAATGCAAACTGAAAAAATAATAATTTTGAAGTG

ATGCATGCGATACTAATTCAAGGGTACATTTTAAAAAGATTAACTAAAACTACAT

TGAAAATGAAAGTAACAAATATAACATGATTTATGAATTGAAATATATACTTTAG

GGGGAGCTTGTGGCTTTGGAGAATATGGAAGGACAGTGAATGATGGCAATGTTG

CTGGTGTGTCTAAGCTATGGAAGAATGGCACTGGCTGCGGTGCATGCTATCAGGT

AGTTTTCAACCATAATTGTAACAAAATATTTATTTACATAAGAAAAAACTATATA

TTAATTTCCATTAATAATAGTTAATTTACTAACTATAAATGGTGATGACTAATTGA

TTAATCAGGTGAGGTGTAAAATACCACAATACTGCGATGAAAATGGAGCAACCG

TAGTGGTAACAGACTATGGTGAAGGAGACAGAACAGACTTCATAATGAGTCCAC

GAGGCTACGCGAAATTAGGACGCAATGCAGATGCATCTGCAGAGCTATTCAAAT

ATGGTGTAGTAGATATTGAATACAAAAGAGTCCCATGTATGTACAGTGGCTATAA

CATAGTGGCTCAAGTCCATGAACGCAGCAAAAATCCTGATTACTTTGCTGTTGTA

GTTCTCTATGTAGATGGAATGTATGATGTCAATGCTGTTGAAATGTGGCAGGTAT

ATATACTCCTACTATATACATTTCATTTAATCGGACCGATGATCAAACTGATGAA

ATGTCCGGATCATGGTTCAATTGATTGAGCTACACTCAAACTGAAAACACTGCTT

GAAATGTTATTTGTTGTGAATATTGTGCAGGAAGATTGCCAAGAATGGAGGCCAA

TGAGGAGAGCTTATGGAGTAGTGTTTGACTATGCCAATCCTCCAAGTGGTGAAAT

AAATTTGAGGTTCCAAGTGAGTGGAAATGAAGGTGTTTATTGGGTGCAGTCCAAG

AATGCTATCCCTAGTGATTGGAAGGCTGGAGCTGCATATGACACTATGGTTCAGC

TTAATTAG 




