IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr3g064510

Gene Model: Medtr3g064510.1
Description: MtrEXPA-08
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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+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00193 super family 33423 expansin-A; Provisional 49-283 6.31e-83
SEQUENCES

Peptide

>MtrEXPA-08

MSQPFVLISIYHTMQLTILFSPSTSHY SSPSPPATPFNESPPTSPSSTYSEWLSAHATYYS
VSDDTRDGVDGACGYGDTHRDGYGITGAAALSETLFVRGQICGGCFELRCLEEDVPF
DKRWCVSGSSVVVTATSFCAPNYGFDAESDGGYCNPPKQHFVLPVEAFEKIAIWKGG
NMPVHYRRIKCIREGGMRFTITGSGIFNSVLISNVAGIGDIVGVKVKGSRTGWIPMGR
NWGQIWHVNALLQNQPLSFEVTSSDGVTITSYNVAPKNWTFGQTFEGKQFKS*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-08

ATGTCTCAACCTTTTGTGTTAATCTCTATTTACATTATTACCATGCAACTAACTATT
CTATTTTCACCATCCACTTCTCATTACTCTTCTCCATCACCACCAGCCACACCATTC
AATGAATCTCCCCCTACATCTCCCTCTTCCACTTACTCCGAATGGCTGTCCGCCCA
CGCCACTTACTACTCCGTCTCTGATGACACCAGAGACGGAGTAGACGGGGCGTGC
GGCTACGGTGACACTCACAGAGACGGTTATGGCATCACCGGTGCTGCTGCTCTCA
GTGAGACTCTCTTTGTGCGTGGTCAGATCTGTGGCGGGTGCTTTGAGCTACGATGT
CTGGAAGAGGATGTTCCGTTTGATAAGCGGTGGTGTGTTTCGGGTAGTTCTGTTGT
TGTTACTGCTACGAGTTTTTGTGCTCCTAATTATGGGTTTGATGCTGAGAGTGACG
GTGGATATTGTAATCCTCCTAAGCAGCATTTTGTGCTTCCGGTTGAAGCTTTTGAG
AAGATTGCTATTTGGAAAGGAGGTAACATGCCCGTGCATTATCGCAGGATAAAGT
GCATAAGAGAAGGGGGAATGAGGTTTACAATTACAGGCTCTGGCATCTTCAATTC
AGTACTGATCAGTAACGTAGCTGGCATAGGAGACATTGTTGGTGTTAAAGTTAAG
GGTTCAAGAACTGGTTGGATTCCTATGGGTCGGAATTGGGGCCAAATCTGGCATG
TAAATGCGTTACTACAAAACCAACCTCTTTCATTTGAGGTCACTAGTAGTGATGG
TGTGACTATAACATCTTACAATGTAGCTCCTAAGAATTGGACCTTTGGACAAACC
TTTGAAGGCAAGCAATTCAAGTCTTAG

Nucleotide
>MtrEXPA-08

CATATGATTGAGAATCAAATCTAGTACTATTCATTCTTCAATCTCAACCTTCAAAA
CTAACAAAAAAACAAACACAAATGTCTCAACCTTTTGTGTTAATCTCTATTTACAT
TATTACCATGCAACTAACTATTCTATTTTCACCATCCACTTCTCATTACTCTTCTCC
ATCACCACCAGCCACACCATTCAATGAATCTCCCCCTACATCTCCCTCTTCCACTT



ACTCCGAATGGCTGTCCGCCCACGCCACTTACTACTCCGTCTCTGATGACACCAG
AGACGGAGTAGACGGGGCGTGCGGCTACGGTGACACTCACAGAGACGGTTATGG
CATCACCGGTGCTGCTGCTCTCAGTGAGACTCTCTTTGTGCGTGGTCAGATCTGTG
GCGGGTGCTTTGAGCTACGATGTCTGGAAGAGGATGTTCCGTTTGATAAGCGGTG
GTGTGTTTCGGGTAGTTCTGTTGTTGTTACTGCTACGAGTTTTTGTGCTCCTAATTA
TGGGTTTGATGCTGAGAGTGACGGTGGATATTGTAATCCTCCTAAGCAGCATTTT
GTGCTTCCGGTTGAAGCTTTTGAGAAGATTGCTATTTGGAAAGGAGGTAACATGC
CCGTGCATTATCGCAGGTACTCTATTCTTTCTTCTCCTCTTGTGTTAGTTTTTCTTC
CTAAATCATGAACATTATCAATGAATCTATATGTGTGACAACTTGGGATGAGAAT
AGAATGTGCCGAACTATATTTTGTGCTTAATCCTTCTCTATTTAAAAATATCTGAA
CCTACATAGATATGTCGTAGGTCATGTAGGCCGACCTGACTTATAAACCACATGG
GGTTTATGTTAACACCGTAATTGCCACGTATTAAACTTCCGTTAACTTATGTTATG
CTTTATGACTAAAGGACTAAAACATGAATCTTTTTAAAAAGATAAAGGACCAAAA
CACATTTTTGATTAATGATAAAGGACCAAATATATCTATCAGTAGAATGATTAAA
AAGTAAATATCCAATTTATTAGAAAAGGATAAAGATGTTGTTCATATCGGTTTGA
ATACTTCCCTGAGGAGAAGTGCATTATCAAAAGTGTCAACATGTATCGTGTAAAA
ATTGTATATTCAGAAAATGAACTTTTATGAGTTGAGAAGAATTCTAGAAATGACA
AGAGTTATATCTATAATGGTAAATGTAGTTAAATTTGCTTATTTTGAGACTACAAA
TGAGATGATAAATATTTGTGTTAATTGCAACTTTGACTCCTAACTATCACAATCTT
ACGATTTTGACCCCCTATAAAAAAACAATAACAAATTAGTCCACTAAGTTTATCC
TCTTTTGCACTTTTGACCCCCCGGACCAATTTTGACTGAGTCAATGCATACGTAGC
ACCCATATCACTTCTTATTTATTACGTTTAATTACAATTTTGGCCCATTAAGTATC
ACAATCTTGCAATTTTGGCCCCCTAAAAAATAGAAAGTCACACGTGGCACCTCAC
TTTAAGTGATGTGGGTGCCACATATGCATTGACTTGGTTAAAATTGGTCTGGGAC
CAAAAGTGCAAAAGGGGGTAAACTTAAGGACTTGTTATTGTTTTTTTATGGGGCC
AAAATTGCAAGATTGTAATACTTAGGAGGCCAAAACTGCAATTAAGTTTAAATAC
TTGTTTGCTGAAAGGGAAAATGAATGAAAAAAATCGGATTGGACATGGAAACTC
GTGGTCATTTTCATTCTTGATGGTTTTTGTTTGTATGTAATGTTTATTTGTGCTTGG
AGCAGGATAAAGTGCATAAGAGAAGGGGGAATGAGGTTTACAATTACAGGCTCT
GGCATCTTCAATTCAGTACTGATCAGTAACGTAGCTGGCATAGGAGACATTGTTG
GTGTTAAAGTTAAGGGTTCAAGAACTGGTTGGATTCCTATGGGTCGGAATTGGGG
CCAAATCTGGCATGTAAATGCGTTACTACAAAACCAACCTCTTTCATTTGAGGTC
ACTAGTAGTGATGGTGTGACTATAACATCTTACAATGTAGCTCCTAAGAATTGGA
CCTTTGGACAAACCTTTGAAGGCAAGCAATTCAAGTCTTAGAAAAAAACATAACA
AAACCTAACTTGTTTCAAAAGACCATTCTTCTTCCACAAGTTTTG





