IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr5g075320

Gene Model: Medtr5g075320.1
Description: MtrEXPA-17
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

EXTERNAL RESOURCES



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mtruncatula_Mt4_0v1
https://www.genome.jp/entry/T01716

GENE STRUCTURE

MUEXPA-17 -
5

L ! L ) )
Obp Siop 100060 15006p K00y

Legend:
CDS s upstreamy downstream — Iniron

DOMAIN ARCHITECTURE
N h--l-u-l-_-l—--l-_-_-u-—-l-_-l—-—-u——-u

Superfanilie: PLNOOOS0O

IJst of domain hits

Name Abeession Description Interval E-value
l+] PLN00050 super family cl31535 expansin A, Provisional 22-251 8.75e-129

SEQUENCES
Peptide
>MtrEXPA-17

MASSTLIAIMFFLFIEMHFHGVIANY GGWQSGHATFY GGGDASATMGGACGYGNLY
NQGYGTNTAALSTALFNNGLSCGACYEMRCVGDPRWCKHSTIVVTATNFCPPNSAL
PNNNGGWCNPPLQHFDMAEPAFLQIAQY KAGIVPVSFRRVSCIKKGGIRFTINGHSYF
NLILITNVAGAGDAHAVSIKGSKTSWQPMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFKVTTGD
GRTVTSYNVAPANWQFGQTFHGSQF*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-17

ATGGCATCTTCTACTTTGATAGCTATTATGTTCTTTCTCTTCATTGAAATGCACTTT
CATGGTGTCATTGCTAACTATGGCGGTTGGCAGAGTGGTCATGCCACTTTCTATG
GTGGTGGTGATGCTTCTGCTACAATGGGAGGTGCATGTGGTTATGGAAATTTGTA
CAATCAAGGATATGGAACAAACACTGCAGCACTAAGCACAGCTTTGTTCAACAAT
GGTTTGAGCTGTGGGGCTTGTTATGAAATGAGGTGTGTTGGTGATCCAAGATGGT
GCAAACATAGCACCATTGTTGTTACTGCCACAAACTTTTGTCCACCAAATTCTGCT
TTGCCAAACAACAATGGTGGTTGGTGTAATCCTCCCCTACAACACTTTGATATGG
CAGAACCTGCTTTCCTTCAAATTGCTCAATATAAAGCTGGAATTGTGCCTGTATCA
TTTAGAAGAGTGTCATGCATAAAAAAGGGAGGAATAAGGTTCACAATCAATGGC
CACTCTTACTTCAACTTGATTTTGATCACCAATGTCGCGGGAGCAGGAGATGCCC
ATGCAGTGTCAATCAAAGGGTCCAAAACTAGCTGGCAACCCATGTCAAGAAATT
GGGGCCAAAACTGGCAGAGCAATTCCTACCTTAATGGACAAAGCCTCTCTTTTAA
AGTAACCACTGGTGATGGTAGAACTGTGACAAGCTACAACGTGGCACCAGCTAA
TTGGCAATTCGGTCAGACCTTTCACGGGAGTCAGTTTTAG

Nucleotide
>SMtrEXPA-17

CAAAACTGCACATTCAATGGCATCTTCTACTTTGATAGCTATTATGTTCTTTCTCTT
CATTGAAATGCACTTTCATGGTGTCATTGCTAACTATGGCGGTTGGCAGAGTGGT
CATGCCACTTTCTATGGTGGTGGTGATGCTTCTGCTACAATGGGTGAGTTTAGCCT
CTATTTTTGTTAACAAAAAGTACAGATTTTAATCACATGGTGTAGTAGTAATAGC
AGTAGTGTCAGTGTCACCATAGTTTAAAATTGTCTGAAAACAGTTTTAGAGGTTT
CTGCCATCCGTAACCACAATTCTAGCCACATTTTTCCGCAATATAAAGGTTTGCAT



CGTAACCACAATAACAAATTAAAACCATGTACGTCATGATCCGTGATATTTTGAA
AAATTTATGTTAAATGCGATTTAGACAATCAGTTGTCGTCTCAAATACATGAAAA
ACCTTAATATGGTGGTCTAGATCGATGTTGTGGACCTTTTTTCAATGTTAGTTTGT
TTATTAGAGAATATGGTTATTGAGAAAGCATCGGGGGTGATGAAATTGAGGGTG
ATGCAGTTGATGAAATTGAAGATTTTCCTATCACGCTGTCAGATAATGACACCAT
TTTCTAGTAAAAGGTCATTCTGGATTCACACCGATTAGATCAAAAACCCAAAAGT
ATCCCTTGAGATTAAATAGAAAACATAACTTTAGATGCGCTGACTTTCCACTCGG
GTTTGGTTCTTGTCCCCTTGTAATTTTATTTTTTATTTCTTTTTGCTTTAAAAAAAA
AAAAAAAAAGTAGATGATTGTCTTTACTTATAATAGTTTTGTTTGATGCATGTATA
GGAGGTGCATGTGGTTATGGAAATTTGTACAATCAAGGATATGGAACAAACACT
GCAGCACTAAGCACAGCTTTGTTCAACAATGGTTTGAGCTGTGGGGCTTGTTATG
AAATGAGGTGTGTTGGTGATCCAAGATGGTGCAAACATAGCACCATTGTTGTTAC
TGCCACAAACTTTTGTCCACCAAATTCTGCTTTGCCAAACAACAATGGTGGTTGGT
GTAATCCTCCCCTACAACACTTTGATATGGCAGAACCTGCTTTCCTTCAAATTGCT
CAATATAAAGCTGGAATTGTGCCTGTATCATTTAGAAGGTATGTAAAAGCCATCA
ATTTGGTATGTTTTCAAGCTTTAAAAGGTTATAGAAAGTTGAAATAACGACAGAA
ATTAGAGACGGAAAATAAAATTGATCACCAAATTGGACGTCTCCAAGACTTAGA
GAGAGACCTCTAAAATAAAGACTTCGAGACAGATTTTAGCTTTTAACTCTCTAAA
TTTCCTTCTTCATTACAACTTTTTCTGTAGTTTATGCACTTATAAATGATCAATTCT
ATCATATTTTAGTTCTGCATAACATGACGTGGAGACGGTGCTTTCAATCTTTTGTA
ATTTGTTGTTCTAATTTTCTGCAAACTTACTGAGTTTTATTTTCCTTATTTGGTGAT
GATTGAAGAGTGTCATGCATAAAAAAGGGAGGAATAAGGTTCACAATCAATGGC
CACTCTTACTTCAACTTGATTTTGATCACCAATGTCGCGGGAGCAGGAGATGCCC
ATGCAGTGTCAATCAAAGGGTCCAAAACTAGCTGGCAACCCATGTCAAGAAATT
GGGGCCAAAACTGGCAGAGCAATTCCTACCTTAATGGACAAAGCCTCTCTTTTAA
AGTAACCACTGGTGATGGTAGAACTGTGACAAGCTACAACGTGGCACCAGCTAA
TTGGCAATTCGGTCAGACCTTTCACGGGAGTCAGTTTTAGACTTTCGTAAAATGTG
GGGCAGGTTAGTGAAAAAGTTTGTAGGTATTAATTAAAAGTCAATTCTGTTATAG
ACCTCTTTTGATAGATGGTATATAGTGTATTAACATTTAAAAATCGTCTTGCGGCT
TTGGAATAGAAGGGATTGTGGAGTTGAGTTTCAATCATGTCATTTTTTTCATGGAC
TCAAGTTGGTTGTAGACCAGTTTAATAGACACTCTCGGGATTAGACGGAAGTAGG
CGCTATTCTTGTTGCATGTAGGAGCCTAATTGGTTTATGTAACAACTCTTGTGTGG
AGTTTTCTAGGCAGTCAATGCAATTTCTCATCTTTATTGTGATGTTTCAACATGTA
TTGATCATTTGATCTTTAATTATATGAATTAGTTTTCCTCTTGTAAAACAACTATAT
TTAAAAAT






