IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr7g013140

Gene Model: Medtr7g013140.1
Description: MtrEXPA-23
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

EXTERNAL RESOURCES
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GENE STRUCTURE

MUEXPA-23
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Legend:

Exon — Intron

DOMAIN ARCHITECTURE
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Query seq.

Superfanilies PLNO0O50

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNDOOS0 super family ci31535 expansin A; Provisional 14-247 1.51e-94
SEQUENCES

Peptide

>MtrEXPA-23

MAMSNTLVPLTFFMMLLVQTMADIDPNWYDAHATFYGDAAGGETMQGACGYGDL

FKQGYGLATTALSTALFNNGFTCGACFQITCVDDPQWCIKGASPITITATNFCPPDY SK
TTDVWCNPPQKHFDLSYKMFTSIAYYKAGIVPVKYRRVPCIKSGGVRFEIKGNPNFLL
VLVFNVANAGDVSSVSIKGSNTGWIPMSHNWGQNWNTGMNLVGQALSFQVTTSGG

KTLELDSVAPSNWQFGQTYEGNGNF*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-23

ATGGCTATGTCTAACACTTTGGTTCCTTTGACCTTTTTCATGATGCTCCTTGTACAG
ACCATGGCTGACATTGACCCAAACTGGTACGATGCTCATGCAACCTTCTACGGTG
ATGCAGCGGGTGGTGAAACCATGCAGGGAGCTTGTGGTTATGGTGATCTCTTCAA
ACAAGGGTATGGGCTTGCAACTACGGCGTTAAGCACTGCTCTATTCAATAATGGA
TTTACTTGTGGTGCATGTTTTCAGATAACTTGTGTCGACGATCCTCAATGGTGCAT
AAAGGGTGCAAGCCCTATCACGATAACCGCAACAAATTTTTGTCCTCCAGATTAC
AGCAAGACCACTGACGTTTGGTGCAACCCTCCGCAAAAACACTTTGATTTGAGTT
ATAAAATGTTCACCTCTATTGCCTATTACAAAGCAGGTATCGTCCCGGTTAAATAT
CGACGTGTTCCATGCATCAAAAGTGGGGGTGTTAGGTTTGAAATCAAAGGAAACC
CTAACTTTTTGCTTGTTTTGGTGTTCAATGTTGCCAATGCGGGAGATGTTTCTAGT
GTTAGTATCAAAGGGTCTAATACCGGATGGATTCCCATGTCACACAATTGGGGGC
AAAATTGGAATACTGGAATGAATTTGGTAGGACAAGCCTTATCATTCCAAGTTAC
TACAAGTGGCGGAAAAACTTTAGAGTTAGATTCAGTTGCTCCTTCGAATTGGCAA
TTTGGGCAGACCTATGAGGGTAATGGAAATTTTTAG

Nucleotide
>SMtrEXPA-23

ATGGCTATGTCTAACACTTTGGTTCCTTTGACCTTTTTCATGATGCTCCTTGTACAG
ACCATGGCTGACATTGACCCAAACTGGTACGATGCTCATGCAACCTTCTACGGTG
ATGCAGCGGGTGGTGAAACCATGCGTAAGTTATAAGTTATAACTATATTCTTAGA
TTTTTTTTTTGAGGTTTTTCATTATTCTTTTAATATAAATTATATATGGTATATTAT
GCAGAGGGAGCTTGTGGTTATGGTGATCTCTTCAAACAAGGGTATGGGCTTGCAA




CTACGGCGTTAAGCACTGCTCTATTCAATAATGGATTTACTTGTGGTGCATGTTTT
CAGATAACTTGTGTCGACGATCCTCAATGGTGCATAAAGGGTGCAAGCCCTATCA
CGATAACCGCAACAAATTTTTGTCCTCCAGATTACAGCAAGACCACTGACGTTTG
GTGCAACCCTCCGCAAAAACACTTTGATTTGAGTTATAAAATGTTCACCTCTATTG
CCTATTACAAAGCAGGTATCGTCCCGGTTAAATATCGACGTGTTCCATGCATCAA
AAGTGGGGGTGTTAGGTTTGAAATCAAAGGAAACCCTAACTTTTTGCTTGTTTTG
GTGTTCAATGTTGCCAATGCGGGAGATGTTTCTAGTGTTAGTATCAAAGGGTCTA
ATACCGGATGGATTCCCATGTCACACAATTGGGGGCAAAATTGGAATACTGGAAT
GAATTTGGTAGGACAAGCCTTATCATTCCAAGTTACTACAAGTGGCGGAAAAACT
TTAGAGTTAGATTCAGTTGCTCCTTCGAATTGGCAATTTGGGCAGACCTATGAGG
GTAATGGAAATTTTTAG





