IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr7g013120

Gene Model: Medtr79g013120.1
Description: MtrEXPA-22
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



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mtruncatula_Mt4_0v1
https://www.genome.jp/entry/T01716

GENE STRUCTURE

MUEXPA-22
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Legend:

Exon — Intron

DOMAIN ARCHITECTURE

Superfanilies PLNAOLS

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00193 super family 133423 expansin-A; Provisional 29-253 4.91e-97
SEQUENCES
Peptide

>MrEXPA-22

MALSHSLVPLTFFMMLLVQAMSNGIDLNWYDAHATFYGDASGAATMQGACGYGD
LFKQGYGLETTALSTALFNNGFTCGACYQIICVNDPQWCIKDAGPITVTATNFCPPNY
NKPTENWCNPPLKHFDLSYKMFTSIAYYKAGIIPVKYKRVPCVKSGGVRFELNGNPY
FLIVLVYNVANAGDVSHVSVRGSKTTGWISMSHNWGQNWDTRVKLLGQSLSFLVTT
SDGKMLGFPFVVPSNWQFGQTYEGKQNF*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-22

ATGGCTTTATCTCACTCTTTGGTTCCTTTGACCTTTTTCATGATGCTCCTCGTACAA
GCCATGTCAAATGGCATTGACTTAAATTGGTACGATGCTCATGCAACCTTTTATG
GTGACGCCTCTGGTGCTGCAACCATGCAGGGGGCTTGTGGTTATGGTGATCTCTT
CAAACAAGGATATGGACTTGAGACCACAGCACTAAGCACTGCTCTATTCAATAAT
GGATTTACTTGTGGTGCATGTTATCAAATAATTTGTGTGAACGACCCTCAATGGTG
CATAAAAGATGCAGGTCCAATCACAGTGACTGCAACAAATTTTTGTCCTCCAAAT
TACAACAAGCCAACTGAAAATTGGTGTAATCCCCCACTAAAACACTTTGACCTAA
GTTATAAAATGTTTACCTCTATTGCTTATTACAAAGCTGGTATCATTCCTGTTAAG
TATAAACGTGTTCCATGTGTAAAAAGTGGGGGTGTTAGGTTTGAACTCAATGGAA
ATCCTTATTTTTTGATTGTCTTGGTGTATAATGTTGCCAATGCTGGTGATGTTTCTC
ATGTTAGTGTTAGAGGGTCGAAGACGACCGGTTGGATTTCGATGTCACACAATTG
GGGACAAAATTGGGACACTAGAGTGAAATTGTTAGGACAAAGCTTGTCATTTCTT
GTTACAACAAGTGATGGAAAAATGTTGGGTTTTCCTTTTGTTGTTCCTTCGAATTG
GCAATTTGGTCAGACGTACGAGGGTAAGCAAAATTTTTAA

Nucleotide
>SMtrEXPA-22

ATGGCTTTATCTCACTCTTTGGTTCCTTTGACCTTTTTCATGATGCTCCTCGTACAA
GCCATGTCAAATGGCATTGACTTAAATTGGTACGATGCTCATGCAACCTTTTATG
GTGACGCCTCTGGTGCTGCAACCATGCGTAAGTTTCCCTTCTTCTTGCCAAGTTAT
TTTTTAATGACACCTGAATCTCAGTTAGATAAAGATCAGATGACTCATTTAATTTT
TTTTTTTTAATATATAAGTTTTTTTATCTTCATTCGAACGTTGAGATCGCCCGTATG
TATGATTTCCATTTTTCCCGAAAATTTCGAGTCCCACACGAAATTAAGAAAAATC




ATTTTTAATTATTTTCTTTGTTAATATTATGATATAATGTATGATATTTAATTATGC
AGAGGGGGCTTGTGGTTATGGTGATCTCTTCAAACAAGGATATGGACTTGAGACC
ACAGCACTAAGCACTGCTCTATTCAATAATGGATTTACTTGTGGTGCATGTTATCA
AATAATTTGTGTGAACGACCCTCAATGGTGCATAAAAGATGCAGGTCCAATCACA
GTGACTGCAACAAATTTTTGTCCTCCAAATTACAACAAGCCAACTGAAAATTGGT
GTAATCCCCCACTAAAACACTTTGACCTAAGTTATAAAATGTTTACCTCTATTGCT
TATTACAAAGCTGGTATCATTCCTGTTAAGTATAAACGTGTTCCATGTGTAAAAA
GTGGGGGTGTTAGGTTTGAACTCAATGGAAATCCTTATTTTTTGATTGTCTTGGTG
TATAATGTTGCCAATGCTGGTGATGTTTCTCATGTTAGTGTTAGAGGGTCGAAGA
CGACCGGTTGGATTTCGATGTCACACAATTGGGGACAAAATTGGGACACTAGAGT
GAAATTGTTAGGACAAAGCTTGTCATTTCTTGTTACAACAAGTGATGGAAAAATG
TTGGGTTTTCCTTTTGTTGTTCCTTCGAATTGGCAATTTGGTCAGACGTACGAGGG
TAAGCAAAATTTTTAA






