IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr3g466760

Gene Model: Medtr3g466760.1
Description: MtrEXPA-06
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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SEQUENCES

Peptide

>MtrEXPA-06

MAQKLRMAHQEISIALVILVVLCINMNMQGAIADYGGWEGGHATFYGGGDASGTM
GGACGYGNLYSQGYGTNTAALSTALFNNGLSCGSCYEMRCNDDPRWCKPGSIIVTA
TNFCPPNPSLPNNNGGWCNPPLQHFDMAEPAY LQIAEYRAGIVPVSFRRVPCFKKGG
VRFTINGHSYFNLVLVTNVGGAGDVHSISIKGSRTGWQPMSRNWGQNWQSNSYLNG
QSLSFQVTTSDGRTMTSFNVAPANWQFGQTFQGAQF*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-06

ATGGCTCAGAAGCTTAGAATGGCACACCAAGAAATTTCTATTGCTCTAGTGATTC
TAGTTGTTTTGTGTATTAACATGAATATGCAAGGAGCTATAGCTGACTATGGTGG
TTGGGAGGGTGGTCATGCCACTTTCTATGGTGGGGGTGATGCTTCTGGCACGATG
GGTGGAGCATGTGGATATGGAAATTTGTATAGCCAAGGATATGGAACCAACACA
GCAGCACTAAGCACTGCTTTGTTCAACAATGGTTTAAGCTGTGGATCTTGCTATG
AAATGAGATGCAATGATGATCCAAGATGGTGCAAACCTGGTTCTATTATTGTTAC
TGCTACAAATTTTTGTCCACCAAATCCATCTTTGCCTAACAACAATGGTGGTTGGT
GTAACCCTCCTTTGCAACATTTTGATATGGCTGAACCTGCCTACCTTCAAATTGCT
GAATATAGAGCTGGAATTGTGCCTGTTTCCTTTAGAAGGGTGCCATGTTTCAAAA
AGGGAGGAGTAAGGTTCACAATAAATGGCCACTCTTACTTCAACCTAGTTTTGGT
CACCAATGTAGGTGGTGCTGGGGATGTTCATTCTATATCCATCAAAGGGTCAAGA
ACTGGTTGGCAACCAATGTCAAGAAATTGGGGCCAAAATTGGCAAAGCAACTCTT
ATCTTAATGGACAATCCCTCTCATTTCAAGTTACAACAAGTGATGGTAGAACTAT
GACCAGTTTCAATGTGGCTCCAGCAAATTGGCAATTTGGTCAAACTTTCCAAGGA
GCACAATTTTAA

Nucleotide
>MrEXPA-06

ATCACAACATAGCAAACAAAGTGCAACTTTTCCTATTTTCTTCTCTGTTTCTTTTCT
ATCATAATGGCTCAGAAGCTTAGAATGGCACACCAAGAAATTTCTATTGCTCTAG
TGATTCTAGTTGTTTTGTGTATTAACATGAATATGCAAGGAGCTATAGCTGACTAT
GGTGGTTGGGAGGGTGGTCATGCCACTTTCTATGGTGGGGGTGATGCTTCTGGCA




CGATGGGTGAGTTTAGCCAAGTTTTTAGTTTCTTTTTTAATTTATAATTTGCTTTTC
CCTTTTTAATTCCATTCCATATTTTAATGAGAAATTAACAAAAAACATTGGCAACC
AATAGAAAAATTGACATTGAAAAAAAAGAGGCTAGTAGTATTTTATGTGTTCAGT
TGGTTCCATGCTTTATACAACAAATTCGTAATTATATACTTTTTTATACAAAAAAA
GTTTAGGTATGTTGGTTATAGACATAGTGACTCACCAGGGGGAAATGTTTATAAA
TACACATTTATAATTTTGATAATTGTCATTTATAAACTTTGCCAATTAACAAAATG
TACTTACTATTTTTTTAACTTCAAAATTTGCACATTATTTTCAATTTGTGTGACCAA
AAAACATAACTCCAAAAATTCAAGTCGGACAAAGGCAACACTAGTACTATTTTTA
TCTTTCTTAAGAAAATATATTATTTGTTACTTTGTTTATTACAAAAAGTGTGGTAA
AGTTAGTGAGTTTTATTTATTTATTTATTTTTAAAAAAATATGTAGGTGGAGCATG
TGGATATGGAAATTTGTATAGCCAAGGATATGGAACCAACACAGCAGCACTAAG
CACTGCTTTGTTCAACAATGGTTTAAGCTGTGGATCTTGCTATGAAATGAGATGC
AATGATGATCCAAGATGGTGCAAACCTGGTTCTATTATTGTTACTGCTACAAATTT
TTGTCCACCAAATCCATCTTTGCCTAACAACAATGGTGGTTGGTGTAACCCTCCTT
TGCAACATTTTGATATGGCTGAACCTGCCTACCTTCAAATTGCTGAATATAGAGCT
GGAATTGTGCCTGTTTCCTTTAGAAGGTTAGTGAAGTCTTTTTGCTATGCTCTCTC
AAACTTAAAGAAACAATAATTGCCCCGTTGATATACAAATTAATTACTTTTTGAC
GTTATATCTCTTTGATGCATCAAACATGAGATTTAATCAGAATAGGATAAATATA
TAAGTTTTTAGGGGCCGTTTGATGATCAGGATATGAGCTGTTTAAATATCTTTGTC
TTCCTATCCTGATCATCAAACGACCTATAAAAACCTCGATATTCAAGTTCAAATC
ACTTTTTTTTTCTTCAAAACTTCTAATTTATAGGTCATATTTTATTCATTGTTAAGA
TGTCTAATAATGTTATTATTTTGGTGATTATGATAGGGTGCCATGTTTCAAAAAGG
GAGGAGTAAGGTTCACAATAAATGGCCACTCTTACTTCAACCTAGTTTTGGTCAC
CAATGTAGGTGGTGCTGGGGATGTTCATTCTATATCCATCAAAGGGTCAAGAACT
GGTTGGCAACCAATGTCAAGAAATTGGGGCCAAAATTGGCAAAGCAACTCTTATC
TTAATGGACAATCCCTCTCATTTCAAGTTACAACAAGTGATGGTAGAACTATGAC
CAGTTTCAATGTGGCTCCAGCAAATTGGCAATTTGGTCAAACTTTCCAAGGAGCA
CAATTTTAAAATTTGCAATAAGGGTTAGGTTAATAGTTAGTGAAAAAGTTTGTAT
ACTTAGTAAGTTCATTCTTGCATTGCAGACCCAAAAAAAAAGGTTTCATAATTAT
AATAGCTATTTATTCTTGAAAAGTTGTAATTGTGATTTTAAAAGACCAGCATCCCT
TTATTTTATTGGTCTACAAAAGTAGCTGAGGTGGTTATTAGCACCCGCTGGTCACT
TTCTTATATATATAGAATATACATAAATATGGAGAGTTTTAT






