
IDENTIFICATION 

Species: Medicago truncatula 

Locus: Medtr4g028640 

Gene Model: Medtr4g028640.1 

Description: MtrEXPB-03 

Family: Beta Expansin  

3D structure: 

 
GENOME DATABASES 

Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mtruncatula_Mt4_0v1  

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 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>MtrEXPB-03 

MAIVLHRIISFAVLFSLLINPCYCLNPKLFNVSEIQNVNDPWQMAIATWYGAPEGAGS

DGGACGYGESIEYPPLSKMISAGGPSIFLEGRGCGACYQVKCTENSACSRNPVTVMIT

DSCPGCAPIQFDLSGTAFGSLANNGQANNLRNAGRINVQYQRVACSFGTSITFAVDSG

ANPYYFATEIEYENGDGDIVSVELNQSRRWIPMQRSWGARWALNSGSQLQPPFSIKIT

ENGNGKFNTIIAYNVIPRNWQPGKVYRSLVNFKNL* 

CDS (coding sequence) 

>MtrEXPB-03 

ATGGCTATTGTTCTTCATCGTATAATTTCTTTTGCAGTACTTTTTTCTCTTCTGATT

AACCCTTGTTATTGCCTCAACCCTAAATTGTTCAATGTTTCTGAAATTCAAAATGT

TAATGATCCATGGCAAATGGCAATAGCTACATGGTATGGAGCACCAGAAGGTGC

TGGATCAGATGGGGGTGCATGTGGATATGGTGAAAGTATAGAGTATCCTCCACTT

TCTAAAATGATATCAGCTGGAGGTCCATCTATTTTCCTTGAGGGTAGAGGATGTG

GTGCTTGTTATCAGGTGAAATGCACAGAAAATAGTGCATGCTCAAGAAATCCTGT

GACTGTGATGATCACTGATAGTTGCCCTGGATGTGCACCTATCCAGTTTGATCTAA

GTGGAACTGCATTTGGTTCCCTTGCAAATAATGGCCAGGCTAATAATCTTCGTAA

TGCTGGAAGAATTAATGTTCAATACCAAAGGGTTGCATGCTCTTTTGGGACATCA

ATAACATTTGCAGTCGATAGTGGAGCCAACCCATACTATTTTGCTACAGAAATAG

AATATGAAAATGGAGATGGTGACATTGTATCTGTAGAATTGAATCAATCAAGAA

GATGGATTCCAATGCAACGTTCTTGGGGTGCAAGATGGGCTTTGAACTCAGGTTC

ACAATTGCAACCTCCATTTTCCATTAAGATCACAGAAAATGGAAATGGAAAGTTC

AACACTATTATAGCTTACAATGTGATTCCAAGAAATTGGCAACCTGGCAAAGTTT

ATCGTTCATTGGTTAATTTTAAGAATCTATGA 

Nucleotide 

>MtrEXPB-03 

ATGGCTATTGTTCTTCATCGTATAATTTCTTTTGCAGTACTTTTTTCTCTTCTGATT

AACCCTTGTTATTGCCTCAACCCTAAATTGTTCAATGTTTCTGAAATTCAAAATGT

TAATGATCCATGGCAAATGGCAATAGCTACATGGTATGGAGCACCAGAAGGTGC

TGGATCAGATGGTGAGTATTTGCATAATATTCATGTGAGGTTGTTCAATTTAAATT



ACATTTATAACGATTTATCATTTATCTATCTTGTAAAAGAATAATTATTTTAATAT

TTCTTTATTTTAATTTTTGTTTTTTTGTTTAGGGGGTGCATGTGGATATGGTGAAAG

TATAGAGTATCCTCCACTTTCTAAAATGATATCAGCTGGAGGTCCATCTATTTTCC

TTGAGGGTAGAGGATGTGGTGCTTGTTATCAGGTGCATGTAACTATTGCTTTTCCA

TATTAATATAATTGTTAGTTTTGTTTTAATTCACAAATCTTAGGTCAACTGGTAAA

ATGTTTAAATTATTAGGTCGAATACCGTGTCCGGGCTTTCAATATCACATTCTCCA

AAAAAAAATCTAGATTTTTTTTTTCTTCCAATAAGATCTTATTTTATCAATTTTAG

ATCATATTTTAAAAAATATATTACAATAAAAAATAAAGTACTATTATATTTTTATT

TTTTTCTAATTGGATGTTTGATTAATTTTCAGGTGAAATGCACAGAAAATAGTGCA

TGCTCAAGAAATCCTGTGACTGTGATGATCACTGATAGTTGCCCTGGATGTGCAC

CTATCCAGTTTGATCTAAGTGGAACTGCATTTGGTTCCCTTGCAAATAATGGCCAG

GCTAATAATCTTCGTAATGCTGGAAGAATTAATGTTCAATACCAAAGGTATTTAT

TAATTATTATATATGTTTGGGTTTGATTTTAAAAATAAACAAGATATGACTTGTAA

AAAAAACGGATTTTGTGAAGATAATAATTAAGGAATATTTTTTTCTTATTCTCTTT

TCTTTTCTTTTGCTTTTAAGCTAAAGCAAATTATTGATTTAGAAGAATCAACTTTA

CTATTTGTCAAAAAATAAATAAAAAAATCAACTCTACTGTTTTGTTAACGAGTGT

TTTTATGACTCTCATTAATGACCTTTAATTACTGGTAATTTTTGTAAAAATATATA

TATTTAATACATTGAAATTTGTAATATTTGACTTTACGATAAAATAACTTATAAAA

AAAATAAACTATGACTTATAAAAAAAAACGAATTTTGTGAAGAAAATAATTAAG

GGATATATTTTTTAGCAGACAATAAAAAAACTTTTTTTAATGGCAGGATTGATTTT

CATATTCTCTTTTCTTTTCCCTTTTAAGCTAAACCAAATTATTGATGTAGAAGAAT

CAACTCTACTATTATTTTTAAGCGAAATGTAAACGAATGTTCTTGTGACACTCTTT

AAAGACCTTTGATTACTAGTAAGTTTTTGTGATGTATTCAATATAGTGAAATTTGT

AATATTTGCGATGAAATAACTTTTAAATTTGGGATGTTTAACGAGTGTCACGTAA

CAAAACCTTTTTTTTTTTTTTTAATTTTGATCCGATTATGAAACTAAACATTGGTTT

CATGCTTCAAAAGAAATCATACGTTTGATGTAGTATTTCATTTAGCAGTTAGCACT

CACCATCTAAGAACCAATAGAAGAGGAAAGAATAAATATATAGTCTTCTCCAAA

ATTGGTTAAATACTCCATTTTAGTTTTTGAAATAGTATACTTCAATAAAAAGTTAC

CAATAATGTTTTACAGAAAATCATGAAATTAAAAATTCCTTTACCTTTTTAATCAA

TCAATTTAATTCTTCTATATCAAAGTCCCAAAAAAATCAACTTGTTAGAGTATTCT

TCAATAGAAACTGTTTTATAGCAATTGTTTTATTATTTTTATAGTAACAAATTATT

ATCTCACGTCTCTTACACATTTATGTTTCTTTGTAATTAATATGACATATTCTAAAT

TTTTAATTTTAGGGTTGCATGCTCTTTTGGGACATCAATAACATTTGCAGTCGATA

GTGGAGCCAACCCATACTATTTTGCTACAGAAATAGAATATGAAAATGGAGATG

GTGACATTGTATCTGTAGAATTGAATCAATCAAGAAGATGGATTCCAATGCAACG

TTCTTGGGGTGCAAGATGGGCTTTGAACTCAGGTTCACAATTGCAACCTCCATTTT

CCATTAAGATCACAGAAAATGGAAATGGAAAGTTCAACACTATTATAGCTTACAA

TGTGATTCCAAGAAATTGGCAACCTGGCAAAGTTTATCGTTCATTGGTTAATTTTA

AGAATCTATGA 




