IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr7g013150

Gene Model: Medtr7g013150.1
Description: MtrEXPA-24
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-24
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Legend:

Exon — Intron

DOMAIN ARCHITECTURE
Quers seq. w——-—nﬂw

Superfanilie: PLNO0OSO

List of domain hits

Name Mcnulon Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family expansin A; Provisional 30-250 5.84e-99

SEQUENCES
Peptide
>MtrEXPA-24

MAMSHSFVPIIFFMMFLIQVMSTSSIDLKWYDAHATFYGDAAGGETMKGACGYGDL
FKQGYGLATAALSTALFNNGLTCGACFQIFCVNDPKWCIKGAHPITITATNFCPPDYS
KTHDVWCNPPQKHFDLSYKMFTSIAYYKAGIVPVKYRRVPCIKSGGVRFELKGNPNF
FLVLVHNVANAGDVSRVSIKGSKTSWISMSRNWGQNWHPGSNFVGQALSFQVSTSD
GKTLTFDSVVPSNWQFGQTYQAKGNF*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-24

ATGGCTATGTCTCACTCTTTTGTTCCTATCATCTTTTTCATGATGTTCCTCATACAA
GTCATGTCAACTAGCAGCATTGACTTAAAATGGTACGATGCTCATGCAACCTTCT
ATGGTGACGCAGCTGGTGGTGAAACCATGAAGGGAGCTTGTGGTTATGGTGATCT
CTTCAAACAAGGATATGGTCTTGCAACCGCAGCACTAAGCACAGCTCTATTCAAT
AATGGACTTACTTGTGGTGCATGTTTTCAAATATTTTGTGTCAATGACCCTAAATG
GTGCATAAAGGGTGCACACCCAATCACGATAACCGCAACAAATTTTTGTCCTCCA
GATTACTCTAAGACTCATGATGTTTGGTGTAATCCTCCGCAAAAACACTTCGATTT
AAGCTATAAAATGTTCACCTCTATTGCCTATTACAAAGCAGGTATCGTCCCGGTT
AAATATCGACGTGTTCCATGCATCAAAAGTGGTGGTGTTAGATTCGAGCTCAAAG
GAAACCCTAATTTCTTTCTAGTTTTGGTGCACAATGTTGCCAATGCTGGTGATGTT
TCTCGTGTGAGTATTAAAGGGTCCAAGACAAGTTGGATTTCTATGTCACGTAATT
GGGGACAAAATTGGCATCCTGGATCTAATTTTGTAGGACAAGCTTTGTCATTTCA
AGTTAGTACAAGTGATGGAAAAACTTTAACGTTTGATTCCGTTGTTCCTTCCAACT
GGCAATTTGGACAGACTTATCAGGCCAAGGGAAATTTTTAG

Nucleotide
>SMtrEXPA-24

ATGGCTATGTCTCACTCTTTTGTTCCTATCATCTTTTTCATGATGTTCCTCATACAA
GTCATGTCAACTAGCAGCATTGACTTAAAATGGTACGATGCTCATGCAACCTTCT
ATGGTGACGCAGCTGGTGGTGAAACCATGAGTAAGTTATAAAACTAATCTTCCTT
TTTTCTTTACAAGTTATTTTTTAATGATATATCATACACATTTAATTTAGACTCTTA
CCATAACAATATACAATCACAAATCCAGTTTTTAAATGAAGATCAGATTACTTAT
ATAATTCATAATGTATTTTTATGTAGATATGATGAAATTATGCAATGCATACGATT



ATCACATTTTTTCTTTGAAACCTATATCCTATACACCAATATAAAAAGTTCATATT
CAATAATTTCATTGTTTTTTATACAATATTTAAAAATTGTTTTTTAATGATAGATC
AAATGGCATATATATTTCATAATATTTGAAGTACATATGATAAAATTACTATGTCC
GTACACAAATATAAAAAATTAATATTCAATTATTATTTTGTTGTTTTTATATAATA
TGGTATTTAATTATGCAGAGGGAGCTTGTGGTTATGGTGATCTCTTCAAACAAGG
ATATGGTCTTGCAACCGCAGCACTAAGCACAGCTCTATTCAATAATGGACTTACT
TGTGGTGCATGTTTTCAAATATTTTGTGTCAATGACCCTAAATGGTGCATAAAGG
GTGCACACCCAATCACGATAACCGCAACAAATTTTTGTCCTCCAGATTACTCTAA
GACTCATGATGTTTGGTGTAATCCTCCGCAAAAACACTTCGATTTAAGCTATAAA
ATGTTCACCTCTATTGCCTATTACAAAGCAGGTATCGTCCCGGTTAAATATCGACG
TGTTCCATGCATCAAAAGTGGTGGTGTTAGATTCGAGCTCAAAGGAAACCCTAAT
TTCTTTCTAGTTTTGGTGCACAATGTTGCCAATGCTGGTGATGTTTCTCGTGTGAG
TATTAAAGGGTCCAAGACAAGTTGGATTTCTATGTCACGTAATTGGGGACAAAAT
TGGCATCCTGGATCTAATTTTGTAGGACAAGCTTTGTCATTTCAAGTTAGTACAAG
TGATGGAAAAACTTTAACGTTTGATTCCGTTGTTCCTTCCAACTGGCAATTTGGAC
AGACTTATCAGGCCAAGGGAAATTTTTAG





