IDENTIFICATION

Species: Trifolium pratense

Locus: Tp57577_TGAC_v2_mRNA19845

Gene Model: Tp57577_TGAC_v2_mRNA19845
Description: TprEXLB-01

Family: Expansin Like Beta

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Tpratense v2
KEGG:-

EXTERNAL RESOURCES
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Superfanilies

PLNOI023
+! Name Accession Description Interval  E-value
[+ PLN03023 super family 3362 Expansin-like B1; Provisional 3-253 497e-87
SEQUENCES
Peptide

>TprEXLB-01

MALSLLCTVVLTAFLFMQTMADTSCSDCFVQSRASFYPNSDKKGTDAGACGFGSFG
ATINGGDVSAASSLYRDGVGCGACYQVRCTNSVYCSGDGVTIVLTDQGSGDNTDFIL
SQRAFSGMAQNKDAAASLLALGVADIEYRRVSCNYPNKNITIKINESSSNPHYLAFVL
WFQQGRRDITAVQLCETQNFVCKLLDRDHGAVWTTTSPPSGPLSLRMLFSTEDGDDT
WIVPVNNIPEDWKAGETYDSGVQVDQ*

CDS (coding sequence)
>TprEXLB-01

ATGGCACTCTCTCTTTTGTGTACTGTTGTCCTTACCGCCTTTCTTTTCATGCAAACT
ATGGCAGATACTTCATGCAGCGATTGCTTTGTTCAATCTCGTGCATCATTTTACCC
AAACTCTGACAAAAAAGGCACGGATGCTGGTGCATGTGGATTTGGGTCCTTTGGT
GCTACCATTAATGGCGGAGATGTATCGGCTGCATCTAGTCTTTATCGAGATGGAG
TTGGCTGTGGCGCTTGTTACCAGGTGAGGTGTACCAACAGTGTTTATTGCTCAGG
CGACGGTGTCACTATAGTTTTAACTGATCAAGGCTCAGGTGATAATACTGATTTC
ATTCTTAGCCAACGAGCCTTTAGTGGGATGGCTCAGAACAAGGATGCAGCTGCTT
CTCTATTAGCTCTTGGTGTAGCTGATATTGAATACAGACGTGTTTCATGTAACTAC
CCAAATAAAAACATTACAATTAAGATCAATGAAAGCAGCAGCAACCCTCATTACT
TGGCTTTTGTCTTATGGTTTCAACAAGGAAGGAGAGACATAACTGCTGTGCAGCT
CTGTGAGACTCAGAATTTTGTCTGCAAATTACTGGATCGGGATCATGGCGCTGTC
TGGACTACTACATCTCCGCCAAGTGGACCTTTGTCTTTAAGGATGTTGTTTAGTAC
TGAAGATGGAGACGATACATGGATCGTTCCAGTTAATAACATACCAGAAGACTG
GAAGGCTGGAGAAACATATGACTCAGGAGTACAAGTAGACCAGTAG

Nucleotide
>TprEXLB-01

CAGGCTGACTAAATTTGGTGAATGGGGACCATATATATCCATTTGTGTGGGTCTA
ACTCAGAATTAAATCTATGTACAAGAAATGTTGTGGAAATATCATTTGCATATAA
ACAGAATAAAACATATCTAAAAGAGAGAGTTGTACAAATTTTGAGGGCAGAACG
TGGGTTTCAATGTCAAATGTAGACTAATCAAGTAGTCCAAAAACAATGGTATCAA
AGTTACTATTATTCAAATCTGAATAGTTTTTATTTTCATCTTTGGAATGTCAAAGT
TGGTAACATTGACCAGATTCTCTATAAATAGGAGAAATCCACTTCCCTTCATGCA




TCACAAGCTCTCTTTACCATCCTGAATTCTGTCTGCTTTATCCATTCTGTCCTACAT
GGCACTCTCTCTTTTGTGTACTGTTGTCCTTACCGCCTTTCTTTTCATGCAAACTAT
GGCAGATACTTCATGCAGCGATTGCTTTGTTCAATCTCGTGCATCATTTTACCCAA
ACTCTGACAAAAAAGGCACGGATGGTAAGAAAACTAATAACAGGATAACAAAAA
TGCAAACATGAAGTGATATTTGTAAAAATGTTCTCTCATATATATATGCTCCTTTT
GAATTCATTGCAGCTGGTGCATGTGGATTTGGGTCCTTTGGTGCTACCATTAATGG
CGGAGATGTATCGGCTGCATCTAGTCTTTATCGAGATGGAGTTGGCTGTGGCGCT
TGTTACCAGGTGATAAGACGCCTATACTTATTTCACACAGAAACATTTTTCACTAG
TTCTGTCGTTTGGTCCTTTGACATTCACAAATGTAACATAAAAAACAGTCTGCAAC
TTAACATTATGCATTCTAGCTTCGAAAGTGATATTTCTTATTATGCTTTGCCAGGT
GAGGTGTACCAACAGTGTTTATTGCTCAGGCGACGGTGTCACTATAGTTTTAACT
GATCAAGGCTCAGGTGATAATACTGATTTCATTCTTAGCCAACGAGCCTTTAGTG
GGATGGCTCAGAACAAGGATGCAGCTGCTTCTCTATTAGCTCTTGGTGTAGCTGA
TATTGAATACAGACGGTAAGATATTCTTCCTTACAATTTCATGCATGCATCAACTT
TTTCTGTGAAGGAGAGACTTGATGCAATAGCTATTATCGCATGATTAAAAAGTCA
CAAATTTGAGTTGTAGAATTGGGCACTTGTAAATGTAAGAAAAGATTGCCGATAA
TACATCTGCAATGAGTTTAACTCTTCCCTAGATCTTACTATGGTGGAGCATTATAG
CAGTATGTCGTCTTTTTTTTCATGCACCAATTTTCTCTGTTTTTGTTATATGTAAAC
TTAATCAAGGCCTCTCCTTGTTATCTGCAGTGTTTCATGTAACTACCCAAATAAAA
ACATTACAATTAAGATCAATGAAAGCAGCAGCAACCCTCATTACTTGGCTTTTGT
CTTATGGTTTCAACAAGGAAGGAGAGACATAACTGCTGTGCAGCTCTGTGAGGTA
TTATCCACTTCCTTATCCTGTGATATGTTGTAATTTTTGTCAAATCTTTAAGCAGA
ATAAACTAAAATTTTCAAACAGATAATTTGGTGAAGAAGAACGTGGTGAAAATTT
GAGTATTTAAGATCATATAATCAATTTCCCATATTGAAAATGATTATATTTGGCCA
AATATTTAACTTTAGAAGAGACATCACATCACCACATGTGAAAAGACACCTTTAA
ATGTTTAACTCTTCATTCAACTGAAACAACATTCTTAAAGAAACAAGTGCACAAA
ATAAATAGAGAAAACTAAGAAAGGATTTGTTGGCTTGGTAAAAAGTATTGTAAT
GACTTACCTCGTTTGCTGAATGCAGACTCAGAATTTTGTCTGCAAATTACTGGATC
GGGATCATGGCGCTGTCTGGACTACTACATCTCCGCCAAGTGGACCTTTGTCTTTA
AGGATGTTGTTTAGTACTGAAGATGGAGACGATACATGGATCGTTCCAGTTAATA
ACATACCAGAAGACTGGAAGGCTGGAGAAACATATGACTCAGGAGTACAAGTAG
ACCAGTAGAGAAGCACCAAAGAAATTGTTTATTTATATGCTAATATTATTGCCCT
GTTATGAAAGAAATAAATGTTAGTAACAGGCCTCTAATTAAGATTAATGCTGGCC
TAATCTGATAGATCTGTAACTGCCTAGATTTCTGAATGTTTATGTCTGTAAGACTG
TAACTGTTTCCATCGGTCTGTCGTAACTTCCCATGGTGTGTCTATTTAAATAAAGT
CGGGAAATAGAAATTTGGGTATTGGGTTAGTTGTTTTAGTTTGGTGGTTATGGGA
GACGGCAGGCTCTTGGACAACCTGTAGTCTTTTGTAACATTTATGTTATCATGTCA
ATTCAATATAAGTTCATTTATTCAATTATATATTGTTGGTACCATTTTCTATCAATA
AATAAGTCCACTGAATTTATCGCTTATCAAAAAAAAAAAGTCCACTGAATTTATC
ATACCATTGATCACAAATACTCTTTTCAATTTCAATCATATACAAACAAATATAAC
TAGGTTTCCCAG






