IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr3g094040

Gene Model: Medtr3g094040.1
Description: MtrEXPA-09
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mtruncatula_Mt4 Ovl
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T01716
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Superfanilies PLNOQOS0

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family c131535 expansin A; Provisional 15-253 341e-133
SEQUENCES

Peptide

>MtrEXPA-09

MAIVATSFISILFFVLSLCLRGTFGDYGGGWENAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNL
YSQGYGTNTAALSTALFNNGLSCGSCYEMKCNSDPKWCLPGSILVTATNFCPPNFAE
SNTNGGWCNPPLQHFDLAEPAFLQIAQYKAGIVPISFRRVPCMKKGGIRFTINGHSYF
NLVLVTNVGGAGDVHSVSIKGSKTGWQAMSRNWGQNWQSNNY LNGQSLSFQVTTS
DGRTITSNNVVPGNWQFGQTFTGGQF*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-09

ATGGCAATAGTAGCAACCTCATTCATCTCTATTCTTTTCTTTGTTCTTAGCTTATGC
CTTAGAGGCACTTTTGGTGACTATGGAGGTGGATGGGAAAATGCCCATGCCACAT
TTTATGGTGGAGGAGATGCATCAGGCACAATGGGAGGGGCTTGTGGTTATGGAA
ATTTGTATAGCCAAGGCTATGGAACCAACACTGCTGCACTAAGCACTGCTCTTTT
CAACAATGGATTGAGTTGTGGGTCTTGCTACGAGATGAAATGTAACAGTGACCCT
AAATGGTGCCTTCCTGGTAGCATATTGGTTACTGCTACAAACTTCTGCCCCCCAAA
CTTTGCAGAGTCTAATACCAATGGTGGATGGTGCAACCCTCCCCTTCAGCACTTTG
ATCTTGCTGAGCCTGCTTTCTTACAAATTGCTCAATACAAAGCTGGAATTGTTCCT
ATTTCCTTCAGAAGAGTCCCCTGTATGAAGAAAGGAGGAATCAGATTCACAATAA
ATGGACACTCATACTTCAACTTGGTTTTGGTCACAAATGTTGGTGGAGCTGGAGA
TGTACATTCTGTGTCCATCAAGGGATCAAAGACTGGATGGCAAGCTATGTCTAGG
AACTGGGGGCAGAACTGGCAAAGCAATAACTATCTCAATGGTCAAAGCCTCTCAT
TCCAAGTCACTACAAGTGATGGTAGAACTATCACTAGCAACAACGTTGTGCCTGG
CAATTGGCAATTTGGACAGACATTTACAGGGGGACAATTTTAG

Nucleotide
>MtrEXPA-09

AAACATTTCCATGTGCACATATGAATAAGTTTTTTGTTGTTTTGGCTCTCTCTCTTT
AGACCCTAAGAAATGCTAACATGTCTCTTTCTATATCTTAGTCTTTAGTATCCCCA
ACCTATGCTTAACTATCCTATATAAAGCAAACCAACCTTAGCTAATGTATTAAGC
ACCACCAAGCACTAAAGCTACCTCTCCTATCTTAAAATCCTTTGCTACCCTAAACT
TCTCTAAGTAGTAACACACAATGGCAATAGTAGCAACCTCATTCATCTCTATTCTT
TTCTTTGTTCTTAGCTTATGCCTTAGAGGCACTTTTGGTGACTATGGAGGTGGATG



GGAAAATGCCCATGCCACATTTTATGGTGGAGGAGATGCATCAGGCACAATGGG
TAAGTTCAAATAAATACCTTAACTTTTCACCTTTACATATAATATGTCTTAAAAGT
TACTCTCCATCTCATTTTTCTATATGTAATTTTAAAAAAATATATATTTGTTTCACA
TTTTAAAATTATTTGCAAATTTCTATCACAAGGGAATACAATTTACTACATATTTT
TTCAATAATATATTTATTTAAATTTTTAGTATCCTACATTTAATTAGTAAGCTTAG
CGCAACAAAACAAAAGACATTTTAGTCCCACCAGACATTTGTGATTCAACTTTTT
GTCGTTTCAATTCGTATAAAGTATATTTCGGTTTTTGTCGTTTCTATTCGTACAAA
ATACTATTCCACTTATCTGGGTTTCTAATGAGATGTGATTATTTCAGGAGGGGCTT
GTGGTTATGGAAATTTGTATAGCCAAGGCTATGGAACCAACACTGCTGCACTAAG
CACTGCTCTTTTCAACAATGGATTGAGTTGTGGGTCTTGCTACGAGATGAAATGT
AACAGTGACCCTAAATGGTGCCTTCCTGGTAGCATATTGGTTACTGCTACAAACT
TCTGCCCCCCAAACTTTGCAGAGTCTAATACCAATGGTGGATGGTGCAACCCTCC
CCTTCAGCACTTTGATCTTGCTGAGCCTGCTTTCTTACAAATTGCTCAATACAAAG
CTGGAATTGTTCCTATTTCCTTCAGAAGGTACATAAACCCCAAAAAAGAAACTCA
ACACTACTTTCTGCCGAAGCATTAACATAGACACGGATACTACTGAACACTATGC
TAACACGTAGATATTTATGATAATTTAAGAAAATATATAAGTAAGTGAATGTGAC
TACATGTATTTATATTAGACACTGATGTGTGTATGTTAGATATCAGACACGTTTTC
AATTTAAAATGTCGGTGGTACATAATTTTCTGTTAATGAAATATAGCAAAATTTA
AATCATATGTTCTCATATTTTTCTTTCTCTCAAAAAAAAAAAAAAATTGTTCTCGT
ATTTTTCTTCTTCATAAGCTACTGCCATGTTCTAACATTTTTTTGTGGTTTTAAAAC
AGAGTCCCCTGTATGAAGAAAGGAGGAATCAGATTCACAATAAATGGACACTCA
TACTTCAACTTGGTTTTGGTCACAAATGTTGGTGGAGCTGGAGATGTACATTCTGT
GTCCATCAAGGGATCAAAGACTGGATGGCAAGCTATGTCTAGGAACTGGGGGCA
GAACTGGCAAAGCAATAACTATCTCAATGGTCAAAGCCTCTCATTCCAAGTCACT
ACAAGTGATGGTAGAACTATCACTAGCAACAACGTTGTGCCTGGCAATTGGCAAT
TTGGACAGACATTTACAGGGGGACAATTTTAGTAACATAAGTTCCATTTCAAGCT
AAAAAAAAAAAAAAACTAGTGTGTGTGTAATATATTGCATTGCATTGTTTCCTTT
GTTTTAGTTGGAAAGTGTGAGGAAAAGAAAGGTAGATTAGGAGGAGTTCTGGCC
AAAATTTGGCCTCTAATGCTGTGGTAGCAATATGGCACCCGCTAGCTAGGCCTAG
TATAATATATAGTTTGCTTTTTGTTTCATTAAGTAAAGTAATTAAAGGTGATGGTG
ATCTCAACCCCCCTTGTATATTTGATCCCAACAATGGTACAACCAATTTGGGAAA
GTTTATCATATCAATTTGAGGATGAATTTTAATTTCAAA






