IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr8g058990

Gene Model: Medtr89g058990.1
Description: MtrEXPA-28
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-28
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Query seq.

Superfanilies PLNOOOS0O

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNO0050 super family cl31535 expansin A; Provisional 28-249 1.81e-96
SEQUENCES

Peptide

>MtrEXPA-28

MAQSYSLVQLGFFSMLLAKSMAY IPIDSNWYDAHATFYGDMQGGETMQGACGYGD
LFQQGYGLETTALSTALFNEGYTCGACFEVKCVNDPQWCKTDVKSITVTATNFCPPD
YSKPDGNWCNPPQKHFDLSMKMFTTIAIY QAGIVPVQYRRVPCIKNGGVRFELRGNP
YFLMVLVYNVANAGDVLSVRIKGSSTYWISMAHNWGQFWDTGLNLVGQDLSFLVT
TSDGKALEFNFVAPSNWQFGQTYEGSLNF*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-28

ATGGCTCAGTCTTATTCTTTGGTCCAATTAGGTTTTTTCTCAATGCTTCTTGCAAAG
TCCATGGCTTACATTCCCATTGACTCAAATTGGTATGATGCCCATGCAACCTTCTA
CGGTGACATGCAAGGCGGTGAAACTATGCAGGGGGCTTGTGGCTATGGTGATCTC
TTCCAACAAGGATATGGACTTGAAACCACAGCATTAAGCACAGCTTTATTCAATG
AAGGCTATACTTGTGGGGCATGTTTCGAGGTGAAGTGTGTTAACGATCCTCAATG
GTGCAAAACTGATGTGAAGTCAATCACAGTGACTGCAACCAATTTTTGTCCTCCA
GATTACTCCAAACCTGATGGAAATTGGTGTAATCCTCCTCAAAAACATTTTGACTT
GAGCATGAAAATGTTCACTACTATTGCCATTTACCAAGCAGGAATCGTTCCCGTT
CAATATCGCCGTGTTCCATGCATAAAAAATGGGGGCGTTCGATTTGAGCTAAGAG
GAAATCCTTACTTTTTGATGGTTTTGGTGTATAATGTTGCTAATGCAGGTGATGTT
TTAAGTGTGAGAATCAAAGGGTCTAGTACATATTGGATTTCCATGGCACACAATT
GGGGACAATTTTGGGATACTGGATTGAATTTGGTTGGTCAAGACTTATCATTTTTG
GTTACTACAAGCGATGGAAAAGCTTTAGAGTTTAATTTTGTTGCTCCTTCTAATTG
GCAATTTGGACAAACCTATGAAGGTTCTTTAAATTTTTAA

Nucleotide
>SMtrEXPA-28

ATGGCTCAGTCTTATTCTTTGGTCCAATTAGGTTTTTTCTCAATGCTTCTTGCAAAG
TCCATGGCTTACATTCCCATTGACTCAAATTGGTATGATGCCCATGCAACCTTCTA
CGGTGACATGCAAGGCGGTGAAACTATGCGTAAGTATCAAACATTTTCTCTTTTT
AAATAAAACTATCATCGTTTTCTTGAAACAAAACTATCACTATCATTGTTTTAAAA
AAAAAAACAAAAAAACTATCATCGTTCTCATCAAGGTCAAGATTTTGTTCTTCTTT
TTAGGACTTTTTTTTTTTTTGGGTGGTCTAGTGAAATGATTCATATATATTTTGAAG




TGTATTTTGAATTTATGAATTGATTATACATAAAGACTTTAGATCGATTTTGTTTG
TGAGTATTAAAATAAGGGAAATGTTAACTAGTGCTCCAGAGGTAGGGGAACTAG
TTAAGAATATAAAATAGTAACTTTTTTATGAAAGTTTATGTAATTAGTGCATTGAA
AATTGAAAACTTTTAAATTTTGAAAGAATAATTACTTAACTTAGCATGCTTAAAG
GGTGTCTCGGAGATACTCGTTAATGAGACACTTAGAATAAATAAAATGGAATACG
AATCATTTATTTTTATGAAATAGTCAAGATCGGGTTGATGACTATGTTATTACCGT
TTTTCGTGAGATATCAATTCACAATTACATTTTTTTTAGGAATGTACACTATTTAT
GTTGAATCGTTGATTCCTAGAGAAAAAAATGTATTCTATTGTTTAGTTACTACACT
ATTTAACAAGTACATTATTTCTTGACCGAAAAAAAAGTACATTATTATTCTTTTTT
GTTGATATATTGTATATATGTTTTTATTTTATGTTTGTATATGTAGAGGGGGCTTGT
GGCTATGGTGATCTCTTCCAACAAGGATATGGACTTGAAACCACAGCATTAAGCA
CAGCTTTATTCAATGAAGGCTATACTTGTGGGGCATGTTTCGAGGTGAAGTGTGT
TAACGATCCTCAATGGTGCAAAACTGATGTGAAGTCAATCACAGTGACTGCAACC
AATTTTTGTCCTCCAGATTACTCCAAACCTGATGGAAATTGGTGTAATCCTCCTCA
AAAACATTTTGACTTGAGCATGAAAATGTTCACTACTATTGCCATTTACCAAGCA
GGAATCGTTCCCGTTCAATATCGCCGTGTTCCATGCATAAAAAATGGGGGCGTTC
GATTTGAGCTAAGAGGAAATCCTTACTTTTTGATGGTTTTGGTGTATAATGTTGCT
AATGCAGGTGATGTTTTAAGTGTGAGAATCAAAGGGTCTAGTACATATTGGATTT
CCATGGCACACAATTGGGGACAATTTTGGGATACTGGATTGAATTTGGTTGGTCA
AGACTTATCATTTTTGGTTACTACAAGCGATGGAAAAGCTTTAGAGTTTAATTTTG
TTGCTCCTTCTAATTGGCAATTTGGACAAACCTATGAAGGTTCTTTAAATTTTTAA






