IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr1g085460

Gene Model: Medtr1g085460.1
Description: MtrEXPA-02
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
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Query seq.
Superfanilies PLN0D193

+ Name Accession Description Interval E.value
[+] PLN00193 super family 33423 expansin-A; Provisional 28-257 5.73e-130
SEQUENCES

Peptide

>MtrEXPA-02

MERASFIGAVVLVVLVGLFTSEVRVESAAWQKAHATFYGGSDASGTMGGACGYGD
LYKDGYGIKTAALSTALFNDGKSCGGCYQIVCDASQVPQWCLRGTSITITATNFCPPN
FALPSDNGGWCNPPRPHFDMSQPAFQMIAKY KAGIVPILYRKVECKKSGGIRFKINGR
DYFELVLISNVGGAGDISKVWIKGSKMRNWESMSRNWGANWQSLSYLNGQSLSFRV
QLSNGKTLTAVNVVPSSWRFGQSFISKVQF*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-02

ATGGAAAGGGCAAGTTTCATTGGTGCAGTAGTACTAGTAGTGCTTGTGGGGTTGT
TCACCTCAGAAGTAAGAGTAGAATCAGCAGCTTGGCAGAAAGCTCATGCAACTTT
CTATGGTGGAAGTGATGCCTCAGGAACTATGGGGGGTGCATGTGGGTATGGAGA
CTTGTACAAAGATGGTTATGGAATAAAAACAGCTGCATTGAGTACTGCTTTGTTT
AATGATGGAAAGTCATGTGGTGGTTGCTATCAGATTGTTTGTGATGCAAGTCAAG
TTCCCCAATGGTGCCTCAGGGGAACTTCCATAACAATTACTGCCACTAATTTTTGT
CCCCCAAACTTTGCTCTTCCTAGTGACAATGGTGGTTGGTGTAATCCTCCTAGACC
ACATTTTGACATGTCCCAACCTGCTTTTCAAATGATCGCCAAATATAAGGCTGGG
ATTGTTCCAATCCTTTACAGAAAAGTTGAGTGCAAAAAAAGTGGAGGCATAAGAT
TTAAAATCAATGGAAGAGACTATTTTGAACTAGTGCTTATAAGCAATGTAGGGGG
AGCAGGTGATATCTCCAAAGTTTGGATCAAAGGGTCTAAAATGAGAAACTGGGA
ATCTATGTCAAGAAATTGGGGTGCTAACTGGCAAAGCTTAAGCTATCTAAATGGT
CAGAGTCTGTCCTTCAGAGTCCAACTCAGTAATGGAAAGACTCTCACGGCTGTTA
ATGTGGTACCCTCTAGTTGGAGATTTGGTCAGTCTTTCATCAGCAAGGTTCAGTTC
TGA

Nucleotide
>MtrEXPA-02

ACAAAAGTAAGAAAGTTTGACAATGGAAAGGGCAAGTTTCATTGGTGCAGTAGT
ACTAGTAGTGCTTGTGGGGTTGTTCACCTCAGAAGTAAGAGTAGAATCAGCAGCT
TGGCAGAAAGCTCATGCAACTTTCTATGGTGGAAGTGATGCCTCAGGAACTATGG
GTAAAAAAATGCAACTACACTTTGTCTTGTGTGTGTTTTTCTCATTATTTATAAAA
AAAAAACTTCCTAACCTGCTATATTCATGCTATTGCAATTACGTAGAGCAATTTA



ATTAGAACCGTGAAAATTAACTTGTTGAATTTGTCTGTACTTGTAGGGGGTGCAT
GTGGGTATGGAGACTTGTACAAAGATGGTTATGGAATAAAAACAGCTGCATTGA
GTACTGCTTTGTTTAATGATGGAAAGTCATGTGGTGGTTGCTATCAGATTGTTTGT
GATGCAAGTCAAGTTCCCCAATGGTGCCTCAGGGGAACTTCCATAACAATTACTG
CCACTAATTTTTGTCCCCCAAACTTTGCTCTTCCTAGTGACAATGGTGGTTGGTGT
AATCCTCCTAGACCACATTTTGACATGTCCCAACCTGCTTTTCAAATGATCGCCAA
ATATAAGGCTGGGATTGTTCCAATCCTTTACAGAAAGTATGTTATACTTGTGTTTA
CTGTCTTATTTTTCAATTTATTTTTTTCTTATTAGGAATCGAGTTCGGTACTCTGGA
GTTTACAACACTCGCACACTTTGTGCATTATTAACCATTTGTTCTAAAAAAATCTG
TCTATTCTAAGAAAAATCTTTTTTTTACTTACATGTAGTACAGTTTTCCATCAAATT
TTCTCCGGAAAAACCATTTAGAAAGTTAAAACTTGTTAAAGTGATTAAGCTAGCT
ACCTAATGTTGCTGAATGTTGTATTGAATCTATACAGAGTTGAGTGCAAAAAAAG
TGGAGGCATAAGATTTAAAATCAATGGAAGAGACTATTTTGAACTAGTGCTTATA
AGCAATGTAGGGGGAGCAGGTGATATCTCCAAAGTTTGGATCAAAGGGTCTAAA
ATGAGAAACTGGGAATCTATGTCAAGAAATTGGGGTGCTAACTGGCAAAGCTTA
AGCTATCTAAATGGTCAGAGTCTGTCCTTCAGAGTCCAACTCAGTAATGGAAAGA
CTCTCACGGCTGTTAATGTGGTACCCTCTAGTTGGAGATTTGGTCAGTCTTTCATC
AGCAAGGTTCAGTTCTGATTGAAAGGATACTCATAAATATTACTCAATATACATT
AGTCTTCACTTCATCCTTTTACAAATATACATCCATGTCAATTTACTGACTTGTCTT
CACTTCACTTCATCCTATTATATTAGTGAATCTCT






