IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr4g102450

Gene Model: Medtr4g102450.1
Description: MtrEXPA-13
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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Query seq.
Superfanilies PLNO0133

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN0O193 super family 33423 expansin-A; Provisional 9-261 1.3%e-91
SEQUENCES

Peptide

>MtrEXPA-13

MAAIYQYCSLFITLTLMLTHGKPALVMGTFQPSPWTLAHATFYGDETASATMGGAC
GYGNLFVNGYGTDTAALSSTLFNNGYACGTCYQIKCVQSSACNTNVPYTTVTATNIC
PPNWSQASDNGGWCNPPRSHFDMSKPAFMKIAQWKAGIVPVMYRRVPCVRSEGFRF
SFQGNGYWLLVYVMNVGGGGDIANMWVKGSRTGWISMSHNWGASYQAFATLSGQ
TLSFKITSYTTKETHHAWNVAPSNWGAGLTYSTHVNFH*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-13

ATGGCTGCAATCTATCAATATTGTAGCTTGTTCATTACACTTACATTGATGCTCAC
AATCATTGGAAAGCCAGCTTTAGTAATGGGCACATTTCAACCCAGTCCATGGACT
CTTGCACATGCCACATTTTATGGCGATGAGACAGCTTCTGCCACCATGGGAGGAG
CATGTGGGTATGGGAATTTGTTTGTGAACGGTTATGGGACAGACACAGCAGCATT
GAGTTCAACATTGTTCAATAATGGGTATGCATGTGGGACTTGTTATCAAATAAAA
TGTGTTCAATCGAGTGCATGTAACACCAATGTTCCTTACACTACAGTCACTGCCAC
AAATATTTGCCCTCCTAATTGGTCTCAGGCCTCTGATAACGGTGGATGGTGCAAC
CCACCACGTTCACATTTTGACATGTCTAAGCCTGCTTTCATGAAAATTGCTCAGTG
GAAGGCTGGTATCGTCCCTGTTATGTATCGCAGAGTACCTTGCGTGAGAAGTGAA
GGATTTCGATTCTCTTTCCAAGGAAATGGATATTGGTTATTGGTGTACGTGATGAA
TGTGGGAGGTGGAGGTGATATAGCAAACATGTGGGTTAAAGGAAGTAGAACAGG
ATGGATTAGCATGAGCCACAATTGGGGTGCTTCTTACCAAGCATTTGCAACACTT
AGTGGCCAAACTCTTTCTTTCAAGATTACTTCTTACACAACCAAAGAAACTATAA
TAGCTTGGAATGTTGCTCCTTCCAACTGGGGTGCTGGACTAACCTATTCCACACAT
GTCAATTTTCATTGA

Nucleotide
>MtrEXPA-13

AATCACATTCATTAATTTATACAGAATCTTAACAATGGCTGCAATCTATCAATATT
GTAGCTTGTTCATTACACTTACATTGATGCTCACAATCATTGGAAAGCCAGCTTTA
GTAATGGGCACATTTCAACCCAGTCCATGGACTCTTGCACATGCCACATTTTATG
GCGATGAGACAGCTTCTGCCACCATGGGTAAGTTATATATATATATATTTCAGCA
ATTGATGTATAAGCCAAAATCAATCTCGCTATCACTTAGAACAAATCATTGAGAA



GAATCTATGTTTGAATCATAACTAAAACAATGTTTGACCAAACTTTACCTCGCGA
CCCCGAACTCTAGATTACTAGGGTGGGTTAAGACAAAAAAAAATTATAATCTTAA
ATAGTTTGTAAATTGGTCATTAGAATTACCACGATTAATACTACTAATTTTCCCTT
AAATAAATGTTACTTTACATTAACATGTTTTTTGTTGTAACTAATTAAAATTTGAC
GGACTTATTAAAGGAGGAGCATGTGGGTATGGGAATTTGTTTGTGAACGGTTATG
GGACAGACACAGCAGCATTGAGTTCAACATTGTTCAATAATGGGTATGCATGTGG
GACTTGTTATCAAATAAAATGTGTTCAATCGAGTGCATGTAACACCAATGTTCCTT
ACACTACAGTCACTGCCACAAATATTTGCCCTCCTAATTGGTCTCAGGCCTCTGAT
AACGGTGGATGGTGCAACCCACCACGTTCACATTTTGACATGTCTAAGCCTGCTT
TCATGAAAATTGCTCAGTGGAAGGCTGGTATCGTCCCTGTTATGTATCGCAGGTA
ATTAACAAATCTAGCTTATTTGCTCCACATATATATAAAATATAGAATGGATTAA
TAACAAAAGGGCGATCCATGTTTTCTAATGTCACGTAACCATGCATTTGATTTTGT
CACGTGATCTATCTAGAATATCGTATTAAAATCAAACGGTCCACGTTTCAAATTT
GGTAAATCAAATTCAAAATATAAAGTGAAAACGTGAGTCATCGGATCTTGATCCA
ACATGATTGTGTGGACAGACCGTCTGTTCCGGTCACATGATTTTGACCGTCGGAT
CAAAATCAGACATTCCACGTTTCAACTTTGATGAATTTAATCCAAGAGTAGTTATT
TGATCCTTATCTAATGATCCAAATTGACATCTGCATGATTGCATGGACATAGAGT
CCATATTTTCTATGGTCATAATAATGACTCAGTTGATGCAGTTATGTGATATAAAC
GGTCAAATCAAAAAGAGGTAGTTCATGCTTAAGCTTTAGTAAATTGCGTCTAAAA
TGTGAAGTTGAAATATGAATCATCCAATCTTGATACAATATAGGTCAACAACTGC
ATGATTTTGTGATCCAAATTCAACCTTTTTTCTTGCATAATTAATGTGTTGCATCAT
TTGTCATTGGCTTGAGTGATATCATACTTACAATGTGATTTGTTGATAAAAATTTG
AATTTCTTAGAGTACCTTGCGTGAGAAGTGAAGGATTTCGATTCTCTTTCCAAGG
AAATGGATATTGGTTATTGGTGTACGTGATGAATGTGGGAGGTGGAGGTGATATA
GCAAACATGTGGGTTAAAGGAAGTAGAACAGGATGGATTAGCATGAGCCACAAT
TGGGGTGCTTCTTACCAAGCATTTGCAACACTTAGTGGCCAAACTCTTTCTTTCAA
GATTACTTCTTACACAACCAAAGAAACTATAATAGCTTGGAATGTTGCTCCTTCC
AACTGGGGTGCTGGACTAACCTATTCCACACATGTCAATTTTCATTGAAGTATGTT
GCCATCAGTGCTCATCCTTTTAATTTACTTGTTTAAATACACCACGGTTATATATT
TTTATCTGTTGTGATTAATTTTCCACAATCAAAGAGACTTTTTGTTAGTTTTACAA
ATCTGAAAGTGAAATGTAAACTCAATGTAATCGAGAGATTAATTAATCACTATGC
AATGATATTATCAAATTCTTTA





