IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr5g013440

Gene Model: Medtr5g013440.1
Description: MtrEXLB-04
Family: Expansin Like Beta

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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Query seq.
Superfanilies PLN03023

+ Name Accession Description Interval E.value
[+] PLN03023 super family 33621 Expansin-like B1; Provisional 6-252 3.82e-142
SEQUENCES

Peptide

>MtrEXLB-04

MMEHNFKHQIGFICVMLFLPVLCSSQDSFVCSRATYYGSPDCYANPKGACGYGDYG
QTVNDGNVAGVSWLWKNGSGCGACYQVRCKIPELCDENGAYVVVTDFGVGDRTD
FIMSPRGYSKLGKNGDASAELFKYGVVDIEYKRIPCKYNGYNILFKVHERSKNPHYL
AILILYVGGTNDVTAVQLWQEDCKEWRPMRRAFGTVFDAENPPRGEIKLRLQVSGSA
GLYWVESKNVISSDWEAGSVYDSQIQFD*

CDS (coding sequence)
>MtrEXLB-04

ATGATGGAACATAATTTTAAGCACCAAATTGGTTTTATTTGTGTCATGTTGTTCTT
ACCTGTCTTGTGTTCCTCTCAAGACTCTTTTGTTTGCTCTAGAGCAACCTATTATG
GTAGCCCAGATTGTTATGCAAATCCAAAGGGAGCTTGTGGCTATGGTGATTACGG
ACAGACAGTAAATGATGGCAATGTCGCAGGCGTGTCTTGGCTATGGAAGAATGG
ATCTGGTTGTGGTGCATGCTATCAAGTGAGGTGCAAAATACCAGAATTGTGTGAT
GAGAATGGAGCATATGTCGTGGTGACCGATTTTGGCGTGGGAGACAGGACAGAC
TTTATCATGAGCCCACGTGGCTATTCAAAATTGGGCAAAAATGGTGATGCATCTG
CGGAACTTTTTAAATATGGTGTGGTGGATATAGAATATAAAAGAATCCCTTGCAA
ATACAATGGCTATAATATCTTGTTTAAGGTCCATGAACGCAGCAAAAATCCTCAC
TACTTAGCCATTCTTATTCTATATGTTGGTGGAACAAACGATGTAACTGCTGTTCA
GTTGTGGCAGGAAGATTGCAAAGAGTGGAGACCAATGCGTAGGGCATTTGGAAC
AGTGTTTGATGCAGAGAACCCTCCAAGAGGTGAGATCAAGTTGAGGCTCCAAGT
GAGTGGTAGTGCTGGGCTGTATTGGGTGGAGTCCAAGAATGTTATCTCTAGTGAT
TGGGAAGCTGGGTCTGTTTATGACTCACAAATTCAGTTTGATTAA

Nucleotide
>MtrEXLB-04

CTTACTTCAGTAAATGGACCTCAAGTTTGTACTATAAATATGACTCTCTATCTTTA
TTTGCTTTCCATCCCATAAACCCTTCTCTTATTCATAGTTATTTTTAGTTTCTCTTA
CATTTAGTATCCTAAATAATTCCTTGAATTTCTCTCTTCTTTGTGCTTGACATTTTG
TCATTGAACATGATGGAACATAATTTTAAGCACCAAATTGGTTTTATTTGTGTCAT
GTTGTTCTTACCTGTCTTGTGTTCCTCTCAAGACTCTTTTGTTTGCTCTAGAGCAAC
CTATTATGGTAGCCCAGATTGTTATGCAAATCCAAGTGAGTGTCGTCTTCTACTAA




TATATACTCGTGCAAAATTTACTATATATAGTGCATGTGACATAGCACATTATTTA
AAAAATTATACAAATTTTTTTAACATATTAACTGTTATGTTACTATTTTCTTTGCAT
TTGAATCTCGATCATTTAACTTGTGCAATTTTTATCTCAAATTGGTTATACTCAAC
CCTGTCAATTTTTTATAAATGTGTATAGAGTGTTGTGCACATTTTTTTAGTTTTGAC
ATGTTTTTGCGACCGATTTATAAACCGATTCAATGAGACAGTATACAACATTTTTT
TTTCCGGTGAAACCTAGACATTCCATTACTTTGGCTCTTTGCATAAAATACATAAT
CTGAGTGGTTATTAACCTGTTTTAGAGGGAGCTTGTGGCTATGGTGATTACGGAC
AGACAGTAAATGATGGCAATGTCGCAGGCGTGTCTTGGCTATGGAAGAATGGAT
CTGGTTGTGGTGCATGCTATCAAGTAATAACTTTACTTAAATTAACTCACTCGCTA
CTTTCATTTACATATAATGTGTTGTCATGTTAATTAATGAATATGAAAATATATGA
TTTGTCGTATTCATTAACTGATGTGACGTATTTTTAAGTAATATATTACCATAAAG
GAAAAACTTACCAACATCAACTAACAATTAGTTACTTATGAAATATAATAAATAA
TGATGAATTAGGTGAGGTGCAAAATACCAGAATTGTGTGATGAGAATGGAGCAT
ATGTCGTGGTGACCGATTTTGGCGTGGGAGACAGGACAGACTTTATCATGAGCCC
ACGTGGCTATTCAAAATTGGGCAAAAATGGTGATGCATCTGCGGAACTTTTTAAA
TATGGTGTGGTGGATATAGAATATAAAAGAATCCCTTGCAAATACAATGGCTATA
ATATCTTGTTTAAGGTCCATGAACGCAGCAAAAATCCTCACTACTTAGCCATTCTT
ATTCTATATGTTGGTGGAACAAACGATGTAACTGCTGTTCAGTTGTGGCAGGTAT
ACCTATATTCATTTGTTGTTGATATGAAATTAATATTAGATGAATCTTGTCGATTG
AGATTGCTTAGTTGGTAACGAGTTCGCTCCTATCTTGCATGGACGTGTGTTCAACT
TATGTTGTCACTTTGACGTCAACTCTGACCCTAGCGAGCCCATGAGGATCAAATC
AAACCAACCAACAAACCATTCGATCTACAATTCAATCGGTTGAACCGAACCGACC
TGTTAGATATGCTTTTTAAAACATTGATTTCTATAAGCAAATTAAGCCAATTTTTT
TGCATGTACATTATATTTTATCTTGAGATTGTTAATATATTTAGTTACATTTCTTGA
AATTGAATTGGGTTTCTTGAAATGGTAATGGAACAGGAAGATTGCAAAGAGTGG
AGACCAATGCGTAGGGCATTTGGAACAGTGTTTGATGCAGAGAACCCTCCAAGA
GGTGAGATCAAGTTGAGGCTCCAAGTGAGTGGTAGTGCTGGGCTGTATTGGGTGG
AGTCCAAGAATGTTATCTCTAGTGATTGGGAAGCTGGGTCTGTTTATGACTCACA
AATTCAGTTTGATTAAAAATAAAATTACTTATAGATAGATTTGGAACTAGATGAC
TAGTGTTTTATTGTTTCTGGTTTGTGTAATTCTATAAATTAATGTTATCTCTATGTC
CAAGAATGTTATCTCTAGTGCTCTTTGTTGTACTTGGACTGAAATTATGGGGATTG
GATTTATGTGCTTTTCATGACTCGTCAATAAATGAATAAATAAAATGTGACTTTTC
TCCTTTACTTGTTGTGTTTGGCTTCTGATGTAATAAGAAATCCAATGAATCTGCTA






