IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr7g111010

Gene Model: Medtr7g111010.1
Description: MtrEXPA-27
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 seq.
Superfanilies

PLNO0193
List of domain hits i

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00193 super family 33423 expansin-A: Provisional 27-254 472e-130
SEQUENCES

Peptide

>MUrEXPA-27

MEKLIICVLILLMNMVTTELRVESAVWQSAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNLYTD
GYGIKSAALSTALFNDGKSCGGCYQIVCDARQVPQWCLRGTSITITATNFCPPNFALP

NDNGGWCNPPRPHFDMSQPAFQTIAKYRAGIVPILYRRVGCKRSGNIRFTINGRDYFE
LVLISNVGGGGEISKVWIKGSKKNKWEPMSMNWGANWQSLSY LNGQSLSFRIQLKN
GKTRTAINVAPSNWRFGQSYKSNVQF*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-27

ATGGAAAAATTAATTATATGTGTTCTTATATTGTTAATGAATATGGTCACTACAGA
ACTCAGAGTAGAATCTGCTGTTTGGCAGTCAGCTCATGCAACTTTCTATGGTGGA
AGTGATGCCTCAGGAACAATGGGTGGTGCATGTGGTTATGGAAATCTGTACACAG
ATGGATATGGTATAAAATCAGCTGCATTGAGTACTGCTTTGTTTAATGATGGGAA
GTCATGTGGTGGTTGCTATCAGATAGTTTGTGATGCAAGGCAAGTTCCTCAATGG
TGTCTCAGAGGCACTTCCATCACTATTACTGCCACAAATTTTTGTCCACCAAACTT
TGCACTCCCTAATGACAATGGTGGTTGGTGTAATCCCCCTAGACCTCACTTTGATA
TGTCTCAACCTGCCTTTCAGACTATTGCCAAATACAGAGCTGGAATTGTTCCCATT
TTGTATAGGAGAGTTGGGTGCAAAAGAAGTGGAAACATAAGATTTACTATAAAT
GGGAGAGACTATTTTGAGTTGGTTCTTATAAGTAACGTAGGGGGAGGTGGAGAG
ATTTCAAAAGTTTGGATAAAAGGATCAAAAAAGAATAAATGGGAACCAATGTCA
ATGAATTGGGGTGCTAATTGGCAAAGCCTAAGCTATCTCAATGGTCAAAGCTTAT
CATTTAGAATTCAACTCAAAAATGGGAAGACTCGTACAGCTATTAATGTTGCACC
TTCCAACTGGAGATTTGGCCAGTCTTACAAAAGTAACGTTCAGTTCTGA

Nucleotide
>SMtrEXPA-27

ACAAAAAAAAATTAGAGCAATTCCCTATTTGATTTTTCAGAGAACTAGAGAGAAA
GAGAAATTAAGAGAATGGAAAAATTAATTATATGTGTTCTTATATTGTTAATGAA
TATGGTCACTACAGAACTCAGAGTAGAATCTGCTGTTTGGCAGTCAGCTCATGCA
ACTTTCTATGGTGGAAGTGATGCCTCAGGAACAATGGGTAAATTGCTTCTTCTTTT
GATTAACTTTATTCAAGTGTTATAATCAAATAGTTAAGTATATAACTTAATTTTGA
TTAACTTGTAGGTGGTGCATGTGGTTATGGAAATCTGTACACAGATGGATATGGT




ATAAAATCAGCTGCATTGAGTACTGCTTTGTTTAATGATGGGAAGTCATGTGGTG
GTTGCTATCAGATAGTTTGTGATGCAAGGCAAGTTCCTCAATGGTGTCTCAGAGG
CACTTCCATCACTATTACTGCCACAAATTTTTGTCCACCAAACTTTGCACTCCCTA
ATGACAATGGTGGTTGGTGTAATCCCCCTAGACCTCACTTTGATATGTCTCAACCT
GCCTTTCAGACTATTGCCAAATACAGAGCTGGAATTGTTCCCATTTTGTATAGGA
GGTATGTTTTAAATTTCTTCCCTTAAAACTATAAAGTCAAATTCTTATCACTGAAC
TGACACTTTCACAAACAATCAAATATTTATAGTGATTACACTCCGTTGCATGTCAA
TTAAATCTTTAAATATGTTTTTGATGCAAAGTTTTGTTGTATTTATGCAGAGTTGG
GTGCAAAAGAAGTGGAAACATAAGATTTACTATAAATGGGAGAGACTATTTTGA
GTTGGTTCTTATAAGTAACGTAGGGGGAGGTGGAGAGATTTCAAAAGTTTGGATA
AAAGGATCAAAAAAGAATAAATGGGAACCAATGTCAATGAATTGGGGTGCTAAT
TGGCAAAGCCTAAGCTATCTCAATGGTCAAAGCTTATCATTTAGAATTCAACTCA
AAAATGGGAAGACTCGTACAGCTATTAATGTTGCACCTTCCAACTGGAGATTTGG
CCAGTCTTACAAAAGTAACGTTCAGTTCTGA






