
IDENTIFICATION 

Species: Medicago truncatula 

Locus: Medtr5g076950 

Gene Model: Medtr5g076950.1 

Description: MtrEXPA-18 

Family: Alpha Expansin  

3D structure: 

 
GENOME DATABASES 

Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mtruncatula_Mt4_0v1  

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 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>MtrEXPA-18 

MLLTTFFFLFTLSSTTVTAHYSSSSSEPPPSQQSSPSFTEWRSARATFYAQVDPRDTVG

GACGYGDLTKAGYGMSTVGLSEALFERGQICGACFELRCVDDLRWCIPGTSIIVTAT

NFCAPNYGFTVEGGGHCNPPNKHFVLPIDAFEKIAIWKAGNMPLQYRRIKCRREGGV

RFTVTGSGIFISVLISNVAGHGDIVAVKVKGSRTGWLSMGRNWGQNWHINALLQNQP

LSFEVTSSDGKTVTAYNVAPKDWSFGQTFEGKQFDY* 

CDS (coding sequence) 

>MtrEXPA-18 

ATGTTACTTACAACATTCTTCTTTCTCTTTACACTCTCATCAACAACCGTCACCGCT

CACTACTCTTCTTCCTCTTCTGAACCACCACCTTCTCAACAATCTTCCCCTTCTTTC

ACCGAATGGCGATCCGCACGCGCCACCTTCTACGCCCAGGTAGATCCACGTGACA

CAGTCGGCGGCGCGTGTGGCTACGGAGACTTAACAAAAGCCGGTTACGGCATGT

CAACTGTTGGTCTTAGTGAAGCTTTGTTTGAACGAGGTCAGATCTGTGGCGCGTG

CTTTGAATTACGGTGTGTGGATGATTTACGGTGGTGTATTCCTGGAACTTCAATTA

TTGTTACTGCTACGAATTTCTGTGCGCCGAATTATGGGTTTACGGTTGAAGGTGGT

GGACATTGTAATCCTCCTAATAAGCATTTTGTTCTTCCTATTGATGCTTTTGAGAA

GATCGCTATTTGGAAAGCTGGTAACATGCCTCTTCAGTATCGTAGGATAAAGTGC

AGAAGGGAAGGTGGAGTCCGATTTACAGTCACCGGATCTGGTATCTTCATTTCAG

TGCTGATCAGCAATGTTGCTGGCCATGGAGACATTGTTGCGGTGAAGGTTAAGGG

CTCAAGAACAGGTTGGCTTTCAATGGGTCGGAATTGGGGCCAAAACTGGCATATA

AATGCGTTGCTACAGAATCAACCCCTTTCATTTGAGGTTACGAGTAGTGATGGGA

AAACAGTCACGGCTTACAATGTTGCGCCCAAAGATTGGAGTTTTGGACAAACCTT

TGAAGGCAAGCAATTTGATTATTAA 

Nucleotide 

>MtrEXPA-18 

CACTGCCAGTGTCCCACCCATTGCATTAACAAAAAATAAAATTAAAGTATAACCC

ATCACTTTCACTTCCACTTTCTTTCTTCATTTTCTCACTCATCATTTCATTCATTTTC

CCTCACTTTTCTTTCTTCTTCATTTTCCTTCACACTGAGGAAATGTTACTTACAACA

TTCTTCTTTCTCTTTACACTCTCATCAACAACCGTCACCGCTCACTACTCTTCTTCC

TCTTCTGAACCACCACCTTCTCAACAATCTTCCCCTTCTTTCACCGAATGGCGATC



CGCACGCGCCACCTTCTACGCCCAGGTAGATCCACGTGACACAGTCGGCGGCGCG

TGTGGCTACGGAGACTTAACAAAAGCCGGTTACGGCATGTCAACTGTTGGTCTTA

GTGAAGCTTTGTTTGAACGAGGTCAGATCTGTGGCGCGTGCTTTGAATTACGGTG

TGTGGATGATTTACGGTGGTGTATTCCTGGAACTTCAATTATTGTTACTGCTACGA

ATTTCTGTGCGCCGAATTATGGGTTTACGGTTGAAGGTGGTGGACATTGTAATCCT

CCTAATAAGCATTTTGTTCTTCCTATTGATGCTTTTGAGAAGATCGCTATTTGGAA

AGCTGGTAACATGCCTCTTCAGTATCGTAGGTATACTAGCTAACTACTCTTTCGTT

TTGAGCTTTGCAATGGTTGTTGATTACTCGAATTGAAACTAATCTAATTGTTTGAA

GTGATTGTTGTTTCTAAATTCTAACAATTGTTGTGAAGCATGATCTCATAATATTA

AGCTTATTCAATTATAGTGTATTTACTATTTAATGAATATTTTCATGCTTAAAAAC

GAAGTTATAGGAGTAAGAGACAAAGTCTTTTAGGTAGCTTTAATATTCATGATAA

AATTACAATTACAATAGATATATAAATTATTGATATTGTTATTATATGTAGTTTGA

ACTTTGAAGCTACATTGAAATCTTGAATGCTAGTTTTAGTAATAAGGATTCTCTGC

CACTGTCTAGCAAAATCTTGGTAGTTGGATCTGAGCTTCAGCTCGATCCAACATA

CAAGATTTGATTGGGTTGGCTGCAAAGGTTTCTGGTTGTACATATTAGGGCACTT

GACAAATTCTACAAGAGTTTTGGATGTATAATCCATATCCCAAGTTTAATGGAAT

TTGTGTTTTGTCATTAGCTTCTTAATTGACAACTTTCTTTTCTAAGAAACAAGTCGT

TAATGGTTAATTTGTTAGGGAGAGAGGGTTTTTGTTAGTAGCACTGAACTTCATG

CTTAATGCTCATTTGGTTTTTCAATCCATACCACTTGACTGCTCCTCCAAGGATGC

ACACATTTCTCTTTGGAACTTTATGCTCTTAAGAGCTGAAATTTTGAAGAAAAACT

TTCTAAAAGTAGTTGTGCCTTCCTAGTGCTAATGAAATTCAAGTAGCAAAGGGAT

GAAAGGGACTGAATTGACCATAAAGGCTTTGTTTGGGAGTTCACAGGGGAGGGG

AAGGGAGGGCTTTGAGGGATGGGAAAATATAGGGGGAAATGGAGAAATCTTTTA

CACATTTTGTAATAGTATTTTTTTTAGAGAATAATAAATTAATGTTTATGATTAAT

ATATTTTTAATTTTAAGAATATTATAACAGCATAGATTGATTTGAAGAATTCTTAT

AAACCCCCCAAAACCCTCAAATACAATTTTTGAGTTCCTCCAAATTAATGGGATT

TTGTATTATGAAGAAAATGAACCCCCCAAAGCCCTCCGCTCCCAAAACCTACTAT

TTCTAACACTTGCTCCTTTCTTTTCTCCAAAGCACTCCCCTCCCTTCTCCTCCAAAC

TCGCAAACAAAGCCTAAAGGAAAATAGGATAGTAGTAAGTGTATTTATCTCAGA

AAAGCTTAATGCAAAATGTTTTGCTCCATTATGAGTGGCAAACTGACAGCTGATG

AGACTAATGACATGCTACTCTCCTAACATTCTTCCATACATAGAATTCAATTAGTA

CCAGCCTTATCTTCATACAATGTTAATGCTAAAAGATCTCAAGTAAATTCCTGTAG

ATAATGAGAAGGGAACAATGTGCAAGTGTAATTTTGCAAGCAAGTACATTAGGG

CTGAGTGTGCATTGCAGGTAGCATGCCCGTTTCAAACTGTGTACGAAACAGGCTG

GGCTAGAAAAGACCGCAAAATTAACGGTCTACTAAAATAGACCCGTGTTTGCACC

ATTTAAACCGTGGGTTAACGAGCCAAGCATAGCTAATAAAGGAACTTGTGGTTAG

AAGATGAACAATACACCCCCAACAGCTCTCATTATGCTACATCATTTACTTTTGG

AAGAGACAATCAAACAAGTTTTACTTAGTTTACTTAAAAAAACTTGATTTTCGTTT

TATTATTTAATTTGAATGTTGTGTTCTGTTTGGAGCAGGATAAAGTGCAGAAGGG

AAGGTGGAGTCCGATTTACAGTCACCGGATCTGGTATCTTCATTTCAGTGCTGATC

AGCAATGTTGCTGGCCATGGAGACATTGTTGCGGTGAAGGTTAAGGGCTCAAGA

ACAGGTTGGCTTTCAATGGGTCGGAATTGGGGCCAAAACTGGCATATAAATGCGT

TGCTACAGAATCAACCCCTTTCATTTGAGGTTACGAGTAGTGATGGGAAAACAGT

CACGGCTTACAATGTTGCGCCCAAAGATTGGAGTTTTGGACAAACCTTTGAAGGC

AAGCAATTTGATTATTAAAAAGCCAAACGAAGAAAACCTATTTCAAGGGACCAG

TCTCTTTCCCTTTCCCATTTCCAATTTTTTTACCCCAATATTATAGGTCTACTTACC

GGTGGTGTTCTTTTACATTTTTATTATTTTAGTTTTTTAGAAGACTTGTAGAGTAGA



TAGTAATTGATTTGGTGGTTTGTAAGATTGTCAATGTGATGGTGTAACTTTCCATC

TTTTATCTTAGGAGTTTATTGTATGAAGATATAACCTTGTTGGTCAACAACAAAAG

AGGAATTAACACGTTGTACATGCTTGAGGCTTTTATTAGAACGTATGATCCTACT

AACTTTATTAACAA 




