IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr4g098930

Gene Model: Medtr4g098930.1
Description: MtrEXLB-01
Family: Expansin Like Beta

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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Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN03023 super family cl3362 Expansin-like B1, Provisional 1-253 1.17e-83
Peptide

>MtrEXLB-01

MALSLLCFVLIATFLFMQTLADTSCTDCFVQSHASFYPNSEENGTDTGACGFGSFGAT
INGGDVSAASSLYRDGVGCGACYQVRCTNSVYCSGNGVTVVLTDQGSGDNTDFILS
QRAFSGMAQSKDAATSLLALGVVNIEYRRVSCSYPNKNITIKIDESSSNPHYLAFVLW
FQQGKRDITAVQLCETQNFVCKLLDRDHGAVWTSTSPPSGPLTLRMLFSTEDGEDTW
IVPVNNIPENWKAGDTYDSGVQVDQ*

CDS (coding sequence)
>MtrEXLB-01

ATGGCACTCTCTCTTTTGTGTTTTGTTCTCATTGCCACCTTTCTTTTCATGCAAACC
CTAGCAGATACTTCATGCACCGATTGTTTTGTTCAATCTCATGCATCATTTTACCC
AAACTCTGAAGAAAACGGCACAGATACTGGTGCATGTGGATTTGGTTCCTTTGGT
GCTACTATTAATGGTGGGGATGTATCGGCTGCATCTAGTCTTTATCGAGATGGAG
TTGGCTGTGGCGCTTGTTACCAGGTGAGGTGTACCAACAGTGTTTATTGCTCAGG
CAATGGTGTCACGGTAGTTTTAACTGATCAAGGCTCAGGAGATAACACTGACTTC
ATTCTTAGCCAACGAGCCTTCAGTGGGATGGCTCAGAGCAAGGATGCAGCCACTT
CTCTATTAGCTCTTGGTGTAGTTAATATTGAATACAGACGGGTTTCATGTAGCTAC
CCAAACAAAAACATTACTATTAAGATTGATGAAAGCAGCAGCAATCCTCATTACT
TGGCTTTTGTCTTATGGTTTCAACAAGGAAAGAGGGACATAACTGCTGTGCAGCT
CTGTGAGACTCAGAACTTTGTCTGCAAGTTACTGGATCGGGATCATGGCGCAGTC
TGGACTTCTACCTCTCCACCGAGTGGACCTCTGACTTTAAGGATGTTGTTTAGTAC
TGAAGATGGAGAAGATACATGGATTGTTCCTGTTAATAACATACCAGAAAACTGG
AAGGCTGGAGACACGTATGACTCAGGAGTACAAGTAGACCAGTAG

Nucleotide
>MtrEXLB-01

TGGTAACATTGACCAGATTCTCTATAAATAGTAGAAATCCAATTCCCTTCATGCAT
CACAAGCTCTCTTTACCATTCTGAGTTCTGACTGCTTTATCCATTCTATCCTACATG
GCACTCTCTCTTTTGTGTTTTGTTCTCATTGCCACCTTTCTTTTCATGCAAACCCTA
GCAGATACTTCATGCACCGATTGTTTTGTTCAATCTCATGCATCATTTTACCCAAA
CTCTGAAGAAAACGGCACAGATAGTAAGAAAACTGATAAAAAATAACAAAAATG
CAAACATGAAATGATATTTGTAAACATGTTCTCTTTTATATTTATGCTCTTTTGAA




TTCATTTCAGCTGGTGCATGTGGATTTGGTTCCTTTGGTGCTACTATTAATGGTGG
GGATGTATCGGCTGCATCTAGTCTTTATCGAGATGGAGTTGGCTGTGGCGCTTGTT
ACCAGGTGACAACAAATCTATACATATATCAAACTCTAACATACTTACACAAACA
ACAAACTTTGTTAGTTCTGTCAGCTTGTCCTTTGACATTCACAAATAAAAGACTTC
AACAACAGTCTGCAACTTAACATTATCTATTCTAAATTCGAAACTAATATTTTTCA
TTATTCTTTGACAGGTGAGGTGTACCAACAGTGTTTATTGCTCAGGCAATGGTGTC
ACGGTAGTTTTAACTGATCAAGGCTCAGGAGATAACACTGACTTCATTCTTAGCC
AACGAGCCTTCAGTGGGATGGCTCAGAGCAAGGATGCAGCCACTTCTCTATTAGC
TCTTGGTGTAGTTAATATTGAATACAGACGGTAAGATATTCTTCAACACAATTTCA
TGCATGCATCAACTTTAGCGAGACTTGATGCAATAGCTGTTGTCGTATGAAAACT
GGCTATTTGTAAATGTAAGATAAGACTGCCGGTGATACATCTACGATGAGTTTGA
CTCTTCCCTGGATCTTACGGGCATGGCGAAGCATTACAGCACCATGTTGTCCTTTC
ATCCATGCATAAACTTTTTACGTTTTTGTTATATGTAAACATAACCAAGGCCTCTC
CTCGTTATCTCCAGGGTTTCATGTAGCTACCCAAACAAAAACATTACTATTAAGA
TTGATGAAAGCAGCAGCAATCCTCATTACTTGGCTTTTGTCTTATGGTTTCAACAA
GGAAAGAGGGACATAACTGCTGTGCAGCTCTGTGAGGTAATATCTACTTCCTTTT
CCTGCGATAAGTTGTAGTTTGTGTCTAACTTGAACCGAATAAACTAAAACTTTCG
AAAAGGTTATGTGGTGAATTTTAGTATTTCAGGTCGTATACCGATTTCCTATGTTG
AAACTTGAAACTAATTATAATTTGCCCAAATAATTAACTTTAGAAGAGATATCAC
CACTACATGTGAAAAAACGTCTTTAAATGTTCAACTCTTCATTCAACTGAAACAG
CATTCTTAAAGACACAAGCACACAAAATAAATTAGAGAAAATTATGAAAGAAAG
GTTTTGTTGATAGTTAGATAAAAATGAATGAACTTATATCTTTTGCTGAGTGCAGA
CTCAGAACTTTGTCTGCAAGTTACTGGATCGGGATCATGGCGCAGTCTGGACTTC
TACCTCTCCACCGAGTGGACCTCTGACTTTAAGGATGTTGTTTAGTACTGAAGATG
GAGAAGATACATGGATTGTTCCTGTTAATAACATACCAGAAAACTGGAAGGCTG
GAGACACGTATGACTCAGGAGTACAAGTAGACCAGTAGAGATGCAGTAAAATAT
GAAGCCATATGTGACCAACAAAATATTGTTTATTAAACTTTATTTATATGCTATTA
TTACCCTGTTATGAAAGAAATAAATAAATAAGTCCACTGAGTTTATCATATCATT
GATCACAAGCATGTTAGGTACAGGCCCAATTAACAAGGCCCACTTTAAGTTAATT
TCATGTTTTAAATAGAATAAGAGTTGGAATTTCTTCAAAAAAAAAAAATAGAATA
AGAGTAGGAGTCAGATGGGCATTTAGTTATTTTTTATGTTAGTTTGGTTTGAGAGA
GAATAGGCTCTCTAATTCCTAGAGGATTGGTTTAATTGTGTGTAGCAATTTCTGTT
TTTA






