IDENTIFICATION

Species: Trifolium pratense

Locus: Tp57577_TGAC_v2_mRNA16688

Gene Model: Tp57577_TGAC_v2_mRNA16688
Description: TprEXPA-11

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Tpratense v2
KEGG:-

EXTERNAL RESOURCES



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Tpratense_v2
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Query seq.
Superfanilies PLNOOOS0

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00O0S0 super family c131535 expansin A; Provisional 28-232 7.71e-119
SEQUENCES

Peptide

>TprEXPA-11

MSDCGSAFVVSICEKY YFIYVEFVDIAGGACGYGNLYSQGYGTNTAALSTALFNNGL
SCGSCYEMKCNSDPKWCLPGSIMVTATNFCPPNFAESNTNGGWCNPPLQHFDLAEPA
FLQIAQYKAGIVPISFRRVPCVKKGGIRFTINGHSYFNLVLVTNVGGAGDVHSVSIKGS
KTGWQTMSRNWGQNWQSNNYLNGQSLSFQVTTSDGRTITSNNVVPGNWQFGQTFT
GGQF*

CDS (coding sequence)
>TprEXPA-11

ATGAGTGACTGTGGTTCAGCTTTTGTCGTTTCGATTTGTGAAAAATACTATTTTAT
TTATGTGGAGTTTGTGGATATTGCAGGAGGGGCCTGTGGTTATGGAAATTTATAT
AGCCAAGGATATGGAACCAACACTGCTGCACTAAGTACTGCTCTTTTCAACAATG
GATTGAGCTGTGGATCTTGCTACGAGATGAAATGTAACAGTGACCCTAAATGGTG
CCTTCCCGGTAGCATAATGGTCACTGCTACAAACTTCTGTCCACCAAACTTTGCAG
AGTCTAACACCAATGGTGGATGGTGTAATCCTCCCCTTCAGCACTTTGATCTTGCT
GAACCTGCTTTCTTGCAAATTGCTCAATACAAAGCTGGAATTGTTCCTATTTCCTT
CAGAAGAGTCCCTTGTGTGAAGAAAGGAGGAATAAGGTTCACAATCAATGGACA
CTCATACTTCAACTTAGTTTTGGTGACAAATGTTGGTGGAGCTGGAGATGTACATT
CTGTATCCATCAAAGGATCAAAGACTGGATGGCAAACTATGTCTAGGAACTGGG
GGCAAAATTGGCAAAGCAATAACTACCTCAATGGTCAAAGCCTTTCTTTCCAAGT
TACTACAAGTGATGGCAGGACAATCACTAGCAACAACGTTGTGCCTGGTAATTGG
CAATTTGGACAGACATTTACAGGGGGACAATTTTAG

Nucleotide
>TprEXPA-11

TTTATTTATTATTTATTTTCAAATTATATGTTATTTACTAAATATTTTTCAATAATA
TATTTTATTTATATTTTAACTATCTTTATATAAATAAATTAGTAACGCTTACTACA
ATAAAGACATTTTAGTCACATGAGTGACTGTGGTTCAGCTTTTGTCGTTTCGATTT
GTGAAAAATACTATTTTATTTATGTGGAGTTTGTGGATATTGCAGGAGGGGCCTG
TGGTTATGGAAATTTATATAGCCAAGGATATGGAACCAACACTGCTGCACTAAGT
ACTGCTCTTTTCAACAATGGATTGAGCTGTGGATCTTGCTACGAGATGAAATGTA
ACAGTGACCCTAAATGGTGCCTTCCCGGTAGCATAATGGTCACTGCTACAAACTT




CTGTCCACCAAACTTTGCAGAGTCTAACACCAATGGTGGATGGTGTAATCCTCCC
CTTCAGCACTTTGATCTTGCTGAACCTGCTTTCTTGCAAATTGCTCAATACAAAGC
TGGAATTGTTCCTATTTCCTTCAGAAGGTACTTAAACCCCAAAAATTAAACTCAA
CACAGACACAAACTACAAACATAACACTAACACTGACACATAGACATTGATATG
TGACTACATGTATTGACATATTGGACAACTGTCAGTGTTACATGGCAAAATTTAA
AGCATATTTCTAAAATTTTCTCAATTTTAAGCTAGTCCATGTACTAACATGAGATT
TTAAAATTTTTGGTGGTCTTAAAACAGAGTCCCTTGTGTGAAGAAAGGAGGAATA
AGGTTCACAATCAATGGACACTCATACTTCAACTTAGTTTTGGTGACAAATGTTG
GTGGAGCTGGAGATGTACATTCTGTATCCATCAAAGGATCAAAGACTGGATGGCA
AACTATGTCTAGGAACTGGGGGCAAAATTGGCAAAGCAATAACTACCTCAATGG
TCAAAGCCTTTCTTTCCAAGTTACTACAAGTGATGGCAGGACAATCACTAGCAAC
AACGTTGTGCCTGGTAATTGGCAATTTGGACAGACATTTACAGGGGGACAATTTT
AGAAACACAAGTTTCATTTCAAGTTAAAAAAAATCTCCGAAAATCTCCGAAGTCT
AGATTACCGGGGCCCCTTCCCCAGAGAACTAGAAGGTCAATACAACAAAAAAAA
AAATAGTGTGTGTGTAATATATTGCATTGTTTCCTTTGTTTTAGTGGGAAAGTGTG
AGGAAATTAAAAGGTAGATTAGGAGGAGTTAAGGCCAAAATTTGGCTTATAATG
CTGTGGTGGCATATATGGCACCCGCTAGGCCTAGTATCATATAATATATAGTTTG
CTTTTTGTTTCATGAAGTGATTAAAGGGATGGTTATCTCAACCTCCTTTGTATATT
TGATCCCAACAATGGTATATACAAAACCAATTTGGGAAAGTTTATCATATTAATT
TAACGATGAATTTTAATTTCAAACTTGTTTCAACTTTTGTTTCTTTGGTTACTGAAT
TAAATTTGACTATTGATA






