IDENTIFICATION

Species: Trifolium pratense

Locus: Tp57577_TGAC_v2_mRNA38878

Gene Model: Tp57577_TGAC_v2_mRNA38878
Description: TprEXPA-16

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Tpratense v2
KEGG:-

EXTERNAL RESOURCES



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Tpratense_v2

GENE STRUCTURE

TprEXPA-16
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Legend:
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DOMAIN ARCHITECTURE

Query seq.
Superfanilies

PLNO193
-+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN0OO193 super family cl334 expansin-A; Provisional 24-254 7.02e-89
SEQUENCES
Peptide

>TprEXPA-16

LLNTITITLMLIIMGNPALVMGLFQPSQWTPAHATFYGDETASVTMGGACGYGNLFV
NGYGTDTAALSSTLFNNGYACGTCYQIKCVKSSACNTNVPYTTVTATNLCPPNWSEA
SDYGGWCNPPRSHFDMSKPAFMKIAQWKAGIVPIMYRRVPCARSEGFRFSFQGNGY
WLLVYVMNVGGGGDIANMWVKGSKTGWISMSHNWGASYQAFATLSGQTLSFKVT
SYTTKETAIAWNVAPSNWAAGLTYSTHVNFH*

CDS (coding sequence)
>TprEXPA-16

TTGTTGAATACAATTACAATTACATTGATGCTCATAATCATGGGAAATCCAGCTCT
AGTCATGGGCTTATTTCAACCTAGTCAGTGGACCCCTGCTCATGCCACATTTTATG
GTGACGAGACCGCTTCTGTCACCATGGGAGGAGCATGTGGGTATGGAAATTTGTT
TGTGAATGGTTATGGGACAGACACAGCAGCATTGAGTTCAACATTGTTTAATAAT
GGATATGCATGTGGGACTTGTTATCAAATAAAATGTGTCAAATCGAGTGCATGTA
ACACTAACGTGCCTTATACTACAGTCACTGCTACAAATCTTTGCCCCCCTAATTGG
TCTGAGGCCTCTGATTATGGTGGATGGTGCAACCCACCACGTTCACATTTTGATAT
GTCTAAGCCTGCTTTCATGAAAATTGCACAGTGGAAGGCTGGTATTGTCCCTATT
ATGTATCGCAGAGTACCTTGTGCAAGAAGTGAAGGGTTTAGATTCTCTTTCCAAG
GAAATGGGTATTGGTTATTAGTGTATGTGATGAATGTGGGAGGTGGAGGAGATAT
TGCCAACATGTGGGTGAAAGGAAGCAAAACAGGATGGATTAGCATGAGCCACAA
TTGGGGTGCTTCTTACCAAGCATTTGCAACACTTAGTGGCCAAACTCTTTCTTTTA
AGGTTACTTCTTACACAACTAAAGAAACTGCAATAGCATGGAATGTTGCTCCTTC
CAACTGGGCTGCTGGATTAACCTATTCCACACATGTCAATTTTCATTGA

Nucleotide
>TprEXPA-16

CTACATCATTGGCTAGCAATATTGTTTCTAGAAAATAACAAAAAGAAAATAAGAG
TACAAATAACATCAGTAATATTGTTGACTTGGAAAGATAGAGATAGAGACATAAT
CGATCTTCGTGGGAATCACTAAGGACNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNCTTGTTGA
ATACAATTACAATTACATTGATGCTCATAATCATGGGAAATCCAGCTCTAGTCAT
GGGCTTATTTCAACCTAGTCAGTGGACCCCTGCTCATGCCACATTTTATGGTGACG
AGACCGCTTCTGTCACCATGGGTACGTTGTAAAATAACCATTAATATTATTTTATA



TAAAATGCTCTTGCGCCTTGCGCACATCTTATATAAACACTCTATTTTGATATGTA
CTGGTACATTGTTGAAGTAGATAATTCTAATAAGTCGCTTAGCGTTGTACCAGTA
CAGTACATATCAAAGTAAGAAGTGTCCGAAGAATTCACCTTTTTTATTGATATAT
AGTAAGTGGTAACTAATTAAAATTTGATTTACTTATTAAAGGAGGAGCATGTGGG
TATGGAAATTTGTTTGTGAATGGTTATGGGACAGACACAGCAGCATTGAGTTCAA
CATTGTTTAATAATGGATATGCATGTGGGACTTGTTATCAAATAAAATGTGTCAA
ATCGAGTGCATGTAACACTAACGTGCCTTATACTACAGTCACTGCTACAAATCTTT
GCCCCCCTAATTGGTCTGAGGCCTCTGATTATGGTGGATGGTGCAACCCACCACG
TTCACATTTTGATATGTCTAAGCCTGCTTTCATGAAAATTGCACAGTGGAAGGCTG
GTATTGTCCCTATTATGTATCGCAGGTAATTAGATTTCAAACCTTATATTTAATAA
CATAAAATGCTGATCCGATCCATATTTTTCTAATGTGACATAATCAATCATTTGAC
TCAATCACCAGATTTGGACTATTAGAACAAAATCAGACATTTCACATTTCCAAGT
TGGTAAATCAAACTCAAAACACAAAGTTGAAACACTAGTCGTCCAATCTTAATTT
GACGATTTAAATTGACATTGTTTGAACAGAGTCCATATTTTTTGTTGTCACTTAAT
CATGCTTTTGACACAGTCACGCGATTTTGATTATCATATTGGATTCAAACATTTCA
TTTCCGACTTTGATAAGTTGAGTCCGAAATACAAAGTCGAAACATGAGTTGTCTG
ATCTTTATCTAGACAACTGCGTGATTGTGTGAATGTAGAGTTCAAATTGTCTACTG
TCACACAATCACGCATTTGACATAGTCACGCAATTTAAACTATCATATCAAAATT
AGACTGTCCATACTTCAACTTGCATATGCCGAGTTCAAAATACAAAGTTGAAATG
TGAATTGTTCTATCATGATCCGACCATTCCGGTTGACAATTGCATGAATATGTGTT
GACAAAAAAAAAATCCAATTTCACTCACATTATGATTTATTGACAAATTTTAATC
AATTTCTTAGAGTACCTTGTGCAAGAAGTGAAGGGTTTAGATTCTCTTTCCAAGG
AAATGGGTATTGGTTATTAGTGTATGTGATGAATGTGGGAGGTGGAGGAGATATT
GCCAACATGTGGGTGAAAGGAAGCAAAACAGGATGGATTAGCATGAGCCACAAT
TGGGGTGCTTCTTACCAAGCATTTGCAACACTTAGTGGCCAAACTCTTTCTTTTAA
GGTTACTTCTTACACAACTAAAGAAACTGCAATAGCATGGAATGTTGCTCCTTCC
AACTGGGCTGCTGGATTAACCTATTCCACACATGTCAATTTTCATTGAAGTTTTCT
ATAATTACCTTTTCTTTTCATTTACTTGTTTAAACACTATGGTTATTTTTATCTTATT
TGATTAATTTTCCACAAAAGAAGCATATGGTCATTGTCAAGAGACTATTTTTTTTT
ATAGGTCAAATTTTCACTTCAGTATTTGGCGGAATACAAAGGTGCTAAAATATTA
TTAATCATTTTCCGTAATTGTTATGCCACGACAATATACTGGTTTTTATACATGTA
TCTAATTAAATTACATTATAATGT






