IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr7g011060

Gene Model: Medtr7g011060.1
Description: MtrEXPA-21
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
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Query seq.

Superfanilies PLNOOOS0O

+ Name Accession Description Interval E-value
] PLND0O0S0 super family 31535 expansin A; Provisional 1-240 7.07e-128
SEQUENCES

Peptide

>MtrEXPA-21

MSLLGLLLAIFYMVSHVNGRGGHASWINAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNLYSQ

GYGTNTAALSTALFNNGLSCGACYEIKCVNDPQWCNPGSIIVTATNFCPPGGWCDPP

NHHFDLSQPIFQHIAQYRAGIVPVAYRRVRCKRRGGIRFTINGHSYFNLVLVTNVGGA
GDVHSVAIKGSRSRWQAMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFVVTTSNGHSVVSFNAA

PAGWSFGQTYTGRQFNY™*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-21

ATGTCTCTTCTTGGTCTTCTTCTTGCTATTTTCTACATGGTTTCTCATGTAAATGGC
CGTGGTGGTCATGCTAGTTGGATTAATGCTCATGCTACTTTCTATGGTGGAAGTGA
TGCTTCTGGGACAATGGGTGGGGCTTGTGGATATGGAAACCTTTATAGCCAAGGT
TATGGAACAAATACAGCAGCATTGAGCACTGCACTATTCAACAATGGATTGAGTT
GTGGTGCATGTTATGAAATTAAATGTGTGAATGATCCACAATGGTGTAATCCTGG
ATCCATTATAGTTACTGCCACCAATTTCTGTCCACCTGGTGGTTGGTGTGACCCTC
CCAATCACCATTTTGATCTTTCTCAACCTATTTTTCAACACATTGCTCAATATAGA
GCAGGGATTGTACCTGTAGCTTACAGAAGGGTGAGATGCAAGAGAAGAGGAGGA
ATTAGATTCACCATCAATGGTCATTCTTACTTCAATTTAGTCCTTGTCACTAATGT
TGGAGGTGCTGGTGATGTACATTCTGTGGCCATCAAAGGTTCAAGATCTAGATGG
CAAGCCATGTCAAGGAATTGGGGGCAAAATTGGCAAAGTAACTCTTACCTTAATG
GACAAAGTCTTTCCTTTGTTGTCACCACAAGTAATGGTCACAGTGTGGTTTCATTC
AATGCTGCTCCTGCTGGTTGGTCCTTTGGTCAGACCTACACTGGAAGGCAGTTCA
ACTATTAA

Nucleotide
>SMtrEXPA-21

GGATCTTTTAACAAAACTTACTCCAAGAGTCCAAACATTTTTCAGCATTGGAATG
GTCCCAACAGCTCAAGTGTGTCAGTTTGTATGTCAGACTAGATCATAACTGATCT
CTATTTATTCCTTTCCAATTCCCTTTCCATTTCCACAAACAACTCTTTTCAAGGTTC
ATCTTCTTCTAACTAACTTTCTTCTCTTTGACTCTTTCCTTTCTTTCTTCTTTCACTT
GTATTAACTTCTCTATGCTTCATTTATGTAGGAAAAATGTCTCTTCTTGGTCTTCTT
CTTGCTATTTTCTACATGGTTTCTCATGTAAATGGCCGTGGTGGTCATGCTAGTTG




GATTAATGCTCATGCTACTTTCTATGGTGGAAGTGATGCTTCTGGGACAATGGGT
ACGTACACATTGACATCTCAACTATGTTAACAAACATCTTAACGAACTTGGAATA
ACCTCGGTCACAAGTTCATGCAGACAACACATTGGTCATTGTTGGATCGAGATCA
GACTGTTCAGAAAGCAAACAATGTTTGATTTTATTTAAAATTTTAAAAATACCAA
GCTTGAAATCTTCACTGTCTTATTTCGATCCAACGACTACTGATGTGCTGGCCGTA
TGACCTCATGAAATTTATGACCCCAAAAAATCCAAATCTCATCTCAACTACGTTA
ACACCTCAAAAATATTGTTGAAATGCATACATAAATGTAACTAAACTTTATGTTA
GTCATAATTTTGTTCTAAGGTTTTTCACAAGCTTAATAACATTTTTTTTATAGGTG
GGGCTTGTGGATATGGAAACCTTTATAGCCAAGGTTATGGAACAAATACAGCAGC
ATTGAGCACTGCACTATTCAACAATGGATTGAGTTGTGGTGCATGTTATGAAATT
AAATGTGTGAATGATCCACAATGGTGTAATCCTGGATCCATTATAGTTACTGCCA
CCAATTTCTGTCCACCTGGTGGTTGGTGTGACCCTCCCAATCACCATTTTGATCTT
TCTCAACCTATTTTTCAACACATTGCTCAATATAGAGCAGGGATTGTACCTGTAGC
TTACAGAAGGTAACTTCACATTTTCATTTTTTCTTTCTCTGCTCTATTATTTTTGTA
TTTGGAAAACAAGATTTTGTTAAATAAAATTGGTTAAACTTTAGTTTGACGTAAA
ATGATTGATGTTTGGATATCTTTTACCGAAAACAAGTTTCTGGTAAAATTTAAGTG
TAAAATTTTCAACCTAGCTAACTAAAAAGTTACTTTTCATGAGATTTGAAGATAA
AGTCAATTTTGGCTTCCTGTCACCAAATTATGCAAACTTAATTCAATTAAAATTTA
GTTTGACTTGAAATAATTGACGTTTGGACGTCTTTTGTTCAGAAATCAGTTTTGTA
TTCTCTCAAAAAAAAAAAAACAAAAGTTTCGTGTAAATTTTTCAACCTAACGTAA
AAGTTACTTACTATATAGCACTTATAGTAAAAAACGAAATTTGAAGGCAAAATCA
ATTTTGACCAACATACACAATAAATTCGAATATTTTTTAGCCTAAAAACTAAACA
CACATTGTAGTCTTAAAGTTGATAATTTTCTTTTTGTTCTTGGATTTTGAAGGGTG
AGATGCAAGAGAAGAGGAGGAATTAGATTCACCATCAATGGTCATTCTTACTTCA
ATTTAGTCCTTGTCACTAATGTTGGAGGTGCTGGTGATGTACATTCTGTGGCCATC
AAAGGTTCAAGATCTAGATGGCAAGCCATGTCAAGGAATTGGGGGCAAAATTGG
CAAAGTAACTCTTACCTTAATGGACAAAGTCTTTCCTTTGTTGTCACCACAAGTAA
TGGTCACAGTGTGGTTTCATTCAATGCTGCTCCTGCTGGTTGGTCCTTTGGTCAGA
CCTACACTGGAAGGCAGTTCAACTATTAAGCAACATTTTAATCAATGTTTTTAAA
ACCGAATCGAACGGTTTAACCGGTTGAACCGCAAACTAACATTGTCGAAGATTTG
ATTATTTTAATCGTTAAACTATGGTTTCGTCCTGTTTCGAACGGTTTAAAGTTGTT
GAACCACGACTTGGAAGTTTTGCTGGTTTGTTTCCGATTCGGTTTTTAAAATGTTG
CTTTTAATTAAATATTTTTCAACAATGTTTAGTAATAGCTAATAATAGTATCTTGA
TTCTCAAGTTTTCATTTAAAAAATTAAAAGCACTAAGTTTAAATTGAGTAGTGTA
AATGGATTTATTAGTGTTGGGCTACTTAGAAGATGGTTTAGCCCTTTTTTTTTTGA
GGCAAATGGTTTAGCCCTTTTTATTATATATATTTTGATTTTGATTTTATTATATGG
CAAGCATTTGTAGATGATGTGCTGGCTTTATTTATGCTATGCCTCAGCAAATGAG
AAACTTGCCATGTTGAGAAAGATTAATGTTAAAGAGATTGTTGAATGTAACCTTG
TACTTTAATTATTGGTTAATGAATGTAAAAGGTCATGCTTTAATTGTGTGATAAAA
AAGAGGTGCCTAACTTCACTTGCAAACCTAAAAGTGTAGGGGACACACTCTTAGT
GATTCATTTTATTTGTTTTCTCTTGAACCTAACATTATTCAATTTTATTTGGAATTT
TATTAGGGTATCCTT






