IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr3g435430

Gene Model: Medtr3g435430.1
Description: MtrEXPA-05
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
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DOMAIN ARCHITECTURE
Query soq, H—ﬁ-ww

Superfanilie: PLNOOOS0

List of domain hits

Name Aoeeulaﬁ Description Interval E-value
|+] PLNO00050 super family 3 5 expansin A; Provisional 24-247 228e-139

SEQUENCES
Peptide
>MtrEXPA-05

MALLVLFFVGLLYLASSVFASNDGWINAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQG
YGTNTAALSTALFNSGLSCGACFEIKCVNDQKWCLPKSIVVTATNFCPPNNALPNNA
GGWCNPPLHHFDLSQPVFQQIAQYKAGIVPVAYKRVPCQKKGGIRFTINGHSYFNLV
LITNVGGAGDVTAVSIKGSKTNWQPMSRNWGQNWQSNSNLDGQSLSFKVTSSDGRT
VIANNVVPAGWSFGQTFTGLQF*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-05

ATGGCTCTTTTGGTGCTTTTCTTTGTTGGATTACTCTATTTAGCATCAAGTGTCTTT
GCATCCAATGATGGTTGGATTAATGCTCATGCTACCTTCTATGGAGGAGGTGATG
CCTCTGGCACAATGGGTGGAGCATGTGGATATGGGAACTTGTATAGCCAAGGGTA
TGGGACTAACACAGCTGCTTTAAGCACTGCTCTATTCAACAGTGGATTAAGCTGT
GGAGCATGTTTTGAGATAAAATGTGTTAATGACCAAAAGTGGTGTCTTCCAAAAT
CAATTGTGGTCACTGCAACAAATTTTTGTCCTCCAAACAATGCACTTCCAAATAAT
GCAGGTGGTTGGTGTAACCCTCCTCTTCATCATTTTGATCTCTCTCAACCTGTTTTT
CAACAAATTGCTCAATACAAAGCTGGAATTGTACCTGTTGCTTATAAAAGGGTCC
CTTGCCAAAAGAAAGGAGGCATTAGATTCACAATCAATGGTCATTCATACTTCAA
CCTTGTACTAATTACCAACGTTGGAGGAGCTGGTGATGTTACAGCAGTTTCCATT
AAAGGTTCAAAAACTAATTGGCAACCAATGTCTAGAAATTGGGGCCAAAATTGG
CAAAGCAACTCTAACCTTGATGGACAAAGTCTCTCCTTCAAAGTCACTTCTAGCG
ACGGTCGCACCGTCATAGCTAATAATGTTGTACCTGCCGGATGGTCCTTTGGTCA
AACCTTCACCGGCCTTCAATTCTGA

Nucleotide
>MtrEXPA-05

TCTCAATTGAGGTATTGATTCAATTAACACTATAATTTTTCTCAACACTCACCACT
TTCTAAAGCAAAAAGATGGCTCTTTTGGTGCTTTTCTTTGTTGGATTACTCTATTT
AGCATCAAGTGTCTTTGCATCCAATGATGGTTGGATTAATGCTCATGCTACCTTCT
ATGGAGGAGGTGATGCCTCTGGCACAATGGGTGAGTAATTAACACTTCACAATTA
TGCAACATAAAAATATTTTTCCACACCAAAATTGGTCTCCTCTTTATGAATTGAAA
TGATCTATGATATTTTAATTTTTTGTCTCAAAATTGCACCACGTACAAAAGGTTTT




ATGGTGCACAAAGTTGTAGACCATTAGAATTAAAGAGGGAAAATTTCACTCTCTT
AATCTAATGTTCAACAATCAATTGCACCACAAAATGGACAAGGTCTTGCTGTTGT
AACAAATGCACGCAGTTTTCAATCTCAGCCGTCCGTTTGAGATCGAACGGTTGAG
ATTAAAAATCGTGTCTTTAGTTAAAACAATCTCAACCGTATAATTGTGATCGGAC
GGCTATCAATCATTACAACACCCTGCTGTAACAATATTACTGGATTTCAGTCATA
ATATAAAACCTTAAATATTATAATTATATAATTTTGTGTTCATTGTTTATTGTAGG
TGGAGCATGTGGATATGGGAACTTGTATAGCCAAGGGTATGGGACTAACACAGC
TGCTTTAAGCACTGCTCTATTCAACAGTGGATTAAGCTGTGGAGCATGTTTTGAG
ATAAAATGTGTTAATGACCAAAAGTGGTGTCTTCCAAAATCAATTGTGGTCACTG
CAACAAATTTTTGTCCTCCAAACAATGCACTTCCAAATAATGCAGGTGGTTGGTG
TAACCCTCCTCTTCATCATTTTGATCTCTCTCAACCTGTTTTTCAACAAATTGCTCA
ATACAAAGCTGGAATTGTACCTGTTGCTTATAAAAGGTATTTTAATTTTTCCTATT
GTGTATAAGCCTTTTCGGTACACCTTATGCTGAGGAAACTGCTATAACAGTGTTA
ATATGATTCATTTTTGCTTGTTAAAAAAAAAATTCCTATTCTTTCTCTCTTATTTTC
AAGGTAGTTTTGGAATATTTTAGTAGGAAATTGTCGACACCGCTTAATTTTACCA
AATGTTTAATTACTTTTGTTAGTAATTGTGGTTACTAACCTATCTTAAACATAAAA
AATAAAACTATATATGATTTAAACAGTGATATGTCGTTGAGGTAGCTTTAAAACA
TAAGTTGTCTTCATAAAATCTTTTAAATAGTCTTACAAAACTTATGTCAATAAATA
AATTTAAATCAATCAACTTAAAGAAACCCTAAATCTTTTCTTTGATTTTCAATTTC
AAATTATGAAAGTTTTAATGCATTTTGTTGGTCGTGCTCAAAATTTAAGTTTTAAT
ATTTTTCTCTATAAAATATCTTTCAAAAAAAAAAAATTCTCTATAAAATAAAATA
ATATATGTGTAATTATATATATATATATATATAAGAAATAAAATCCAATTCTCAA
ACCGCTAGGGGATTCTCAAATTCCATTTTTATCCCCCAAAATTTTCTTGATTATAT
TTATATTAAAAGCTTAAATACATATATTTCTATTTTTTACAAGAAGACAACATTAT
ATTTAACATGTTCTCATTCTAGGAATATTTTCCACTGGCATGGTGACGGCACACCT
TAACTTGTTATACCCCAAAATAAATCTTGTTTATAAAAAATGATATATGAGTAATT
ATATAAAAAAAATAGTGAATTCCCAAATTCCATTTTTATCTTCCAAAAAATCTTGT
TTATATTTATATTAAAAGATAACATATATTTCTATTTTTTACAAGAAAACAAGATA
TATTTAACATGTTCTTATTCTAGGAATATATTCCACTAGCATGGTGACGGCACTCC
TTAACTTGTTATACCTTATCTTGCCACTTTAATTGATTCTCTTTTAAGTTTCTCATT
TAATTAATTGTTGATAACGTATAGGGTCCCTTGCCAAAAGAAAGGAGGCATTAGA
TTCACAATCAATGGTCATTCATACTTCAACCTTGTACTAATTACCAACGTTGGAGG
AGCTGGTGATGTTACAGCAGTTTCCATTAAAGGTTCAAAAACTAATTGGCAACCA
ATGTCTAGAAATTGGGGCCAAAATTGGCAAAGCAACTCTAACCTTGATGGACAA
AGTCTCTCCTTCAAAGTCACTTCTAGCGACGGTCGCACCGTCATAGCTAATAATGT
TGTACCTGCCGGATGGTCCTTTGGTCAAACCTTCACCGGCCTTCAATTCTGATCGG
ATATGATCCAGTGCATTAGTGCTGGTACATTTGCACTTGAGGATATAATATAAAC
AAATAATAATTTTGTCATTAGGTGTGTTGGGTAGGCAAAATTAAGGAATTACTAT
AAATTTGTTATACTTAGTAGTAGTATGATACAATTGGGGTATATAATAGAAAAAT
ATCAAATTTAATAATATTGATATAT






