IDENTIFICATION

Species: Trifolium pratense

Locus: Tp57577_TGAC_v2_mRNAS8673

Gene Model: Tp57577_TGAC_v2_mRNA8673
Description: TprEXPA-17

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
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DOMAIN ARCHITECTURE

Query seq.
Superfanilies

PLNNI193
+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00193 super family 423 expansin-A; Provisional 24-251 4.03e-127
Peptide

>TprEXPA-17

MEKFHISCVLILLMNLLRVESAVWQQAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNLNIDGYGI
KTAALSTALFNDGKSCGGCYQIVCDARKVPQWCHKGTSITITATNFCPPNFAQPSDN
GGWCNPPRPHFDMSQPAFETIAIYRAGIVPILYRRVGCKRSGNIRFTINGRDYFELVLIS
NVGGGGEISKVWIRGSKKNKWESMSMNWGANWQSLSFLNGQSLSFIIQLKNGKTRT
AINVAPSNWKFGQSFKSNVQF*

CDS (coding sequence)
>TPrEXPA-17

ATGGAAAAATTCATTATTAGTTGTGTTCTTATATTGCTAATGAATCTACTTAGAGT
GGAATCTGCTGTTTGGCAACAAGCTCATGCAACTTTCTATGGTGGAAGTGATGCC
TCAGGAACAATGGGTGGTGCATGTGGCTATGGAAATCTGAACATAGATGGATAT
GGTATAAAAACAGCTGCATTGAGTACTGCTCTGTTTAATGATGGCAAGTCATGTG
GTGGTTGCTATCAAATAGTTTGTGATGCAAGGAAAGTTCCTCAATGGTGCCACAA
GGGAACTTCCATTACTATTACTGCCACAAACTTTTGTCCACCAAACTTTGCACAAC
CTAGTGACAATGGTGGTTGGTGTAATCCTCCAAGACCACACTTTGACATGTCTCA
ACCTGCCTTTGAAACTATAGCTATTTACAGAGCTGGAATTGTTCCCATCTTGTACC
GAAGAGTTGGGTGCAAAAGAAGTGGAAACATAAGATTTACTATAAATGGGAGAG
ATTATTTTGAGCTAGTTCTTATAAGCAATGTAGGTGGAGGTGGAGAGATATCTAA
AGTATGGATCAGAGGGTCAAAAAAGAATAAATGGGAATCAATGTCAATGAATTG
GGGTGCTAATTGGCAGAGCCTAAGCTTTCTCAATGGTCAGAGTTTATCCTTTATAA
TTCAACTCAAAAATGGAAAGACTCGTACAGCTATAAATGTTGCACCATCCAATTG
GAAATTTGGCCAATCTTTCAAAAGTAATGTTCAATTCTAA

Nucleotide
>TprEXPA-17

CTCCCTAAGTGCACCTATAAATTCTCAAGAGAGTCTGCCATATTTAGCAACAAAA
ATCAAGCAATTCCTTCTTTAATTTGTCAGAGAGATAGAAAAAATTAAGAGGATGG
AAAAATTCATTATTAGTTGTGTTCTTATATTGCTAATGAATCTACTTAGAGTGGAA
TCTGCTGTTTGGCAACAAGCTCATGCAACTTTCTATGGTGGAAGTGATGCCTCAG

GAACAATGGGTAACTTCTTGTCTCTATTTTATTTTTATTCATAATTCTTTTACTTCA
TGATCATAAATAGCTACAATATTAATCAAGGCGTGTCGAGGTGTCCAACATGGTC




ATTATCCGAAACCGACACGGCACCGACACATATAATTACATTCAATTATGTCATT
TTTTCAAATAATTACCAGTGTCTTGTCTAGTGTCAATGTGTTTGTGTCTATTTCAGT
GTTTCATCGATAAACTCATATTTACATGGACAAAGATATATTTAAGTGTTAATCA
AATTATCATAAGTATATAACTTTGTTTTGATTAACTTGTAGGTGGTGCATGTGGCT
ATGGAAATCTGAACATAGATGGATATGGTATAAAAACAGCTGCATTGAGTACTGC
TCTGTTTAATGATGGCAAGTCATGTGGTGGTTGCTATCAAATAGTTTGTGATGCAA
GGAAAGTTCCTCAATGGTGCCACAAGGGAACTTCCATTACTATTACTGCCACAAA
CTTTTGTCCACCAAACTTTGCACAACCTAGTGACAATGGTGGTTGGTGTAATCCTC
CAAGACCACACTTTGACATGTCTCAACCTGCCTTTGAAACTATAGCTATTTACAG
AGCTGGAATTGTTCCCATCTTGTACCGAAGGTACTCCCTCTGGTCTCATATATAAG
CAAAAATTTATTTTTTAAGTTTATTCAATAACTAATGTATCTGGTCTATAAATATG
TGTTTTATACAAAGTTTTGTTGTATATATGCAGAGTTGGGTGCAAAAGAAGTGGA
AACATAAGATTTACTATAAATGGGAGAGATTATTTTGAGCTAGTTCTTATAAGCA
ATGTAGGTGGAGGTGGAGAGATATCTAAAGTATGGATCAGAGGGTCAAAAAAGA
ATAAATGGGAATCAATGTCAATGAATTGGGGTGCTAATTGGCAGAGCCTAAGCTT
TCTCAATGGTCAGAGTTTATCCTTTATAATTCAACTCAAAAATGGAAAGACTCGT
ACAGCTATAAATGTTGCACCATCCAATTGGAAATTTGGCCAATCTTTCAAAAGTA
ATGTTCAATTCTAAATTGAATATATGAATTATGGATTAATTATTACTATGATATCA
CTTTTATTATTGTGCATTCTTATATATATATTTTGGTTTCTTGTGTAACAATTATTT
ATATATTGTGTAAGGAATTATATATTCCAAGTGGTTGTTTGTGGCTCAGCAATATG
TTTTAGTATTTGCGATGAAGGCCACCAACTTTGGTATAATAATATATTTGTAATAA
TGTGTATTTTTTATTTGTATGAACACATTTGTGAGCCAAAGCATATTTTTAAATTA
TACTATAAAATAGAGTCATTTTTTTGCCTCAAAATATTATTATGTTGTATGATGAG
TGCCAACGATGATAATGATATCAACCTTCTACCTATAACAAAGTTTTCTAAAAAA
A






