IDENTIFICATION

Species: Trifolium pratense

Locus: Tp57577_TGAC_v2_mRNA21988

Gene Model: Tp57577_TGAC_v2_mRNA21988
Description: TprEXLA-01

Family: Expansin Like Alpha

3D structure:
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Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Tpratense v2
KEGG:-

EXTERNAL RESOURCES



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Tpratense_v2

GENE STRUCTURE

TprEXLA-01 — —_—
-

| 1 1 1 1
by Sikinp 1000 15006p 2000t

Legend:

CDS s upstreamy downstream — Iniron

DOMAIN ARCHITECTURE

100 125 150 175 200 228 280 261
P T T W TN A S T VO W AN SN TR T WO AN SO ST SO TN AU SO ST SR T AU SN SO ST S |

Query seq.
Superfanilies

PLN3023
List of domain hits o

+ Name Accession Description Interval  E-value
[+] PLN03023 super family 62 Expansin-like B1; Provisional 26-244 3.7%e-75
SEQUENCES

Peptide

>TprEXLA-01

MAFFLCFFFFFLASSATACDRCLHQSKASYFNKASSLSSGACGYGSLALDFSGGHIAA
GVSSIFHDGAGCGACFQVRCKNQALCTKEGTRVVLTDLNHNNQTDFVLSSRAFSAM
AQKDMSQQILKLGIVDIEYKKVPCEYKKQNLAVRVEESSKKSNYLAIKFLYQGGQTEI
VGVDVAQVGSSQWTYMSRNHGAVWDTSRVPQGALQLRLVVTAGYDGKWIWAKK
VIPADWKNGVIYDSDVQITDIAQEGCSTCDDDTWS*

CDS (coding sequence)
>TprEXLA-01

ATGGCTTTTTTTCTTTGCTTCTTCTTTTTCTTTCTTGCTTCATCTGCCACTGCTTGTG
ATCGTTGCTTACACCAGTCCAAAGCTTCTTATTTCAACAAAGCTTCATCTCTTTCA
TCTGGAGCATGTGGCTATGGTTCTTTAGCACTTGACTTTAGTGGTGGACACATAGC
AGCTGGTGTTTCTTCAATTTTTCATGACGGAGCTGGTTGTGGTGCTTGTTTTCAGG
TAAGATGCAAGAACCAAGCACTATGCACAAAAGAAGGTACAAGAGTGGTATTAA
CTGATCTTAATCACAATAATCAAACTGATTTTGTTCTAAGTAGTAGAGCTTTCTCT
GCCATGGCTCAAAAAGATATGAGCCAACAAATTTTGAAGCTTGGCATTGTTGACA
TTGAATACAAAAAAGTACCTTGTGAGTACAAAAAACAAAATTTGGCAGTTCGTGT
TGAAGAATCAAGCAAAAAATCAAATTATTTAGCAATTAAATTTTTGTATCAAGGT
GGTCAAACAGAGATAGTAGGTGTTGATGTAGCTCAGGTTGGATCGTCACAATGGA
CATACATGAGTAGAAATCATGGGGCAGTGTGGGACACAAGTAGGGTTCCACAAG
GAGCATTGCAACTTAGGTTAGTGGTTACAGCAGGATATGATGGAAAATGGATTTG
GGCAAAAAAAGTGATTCCAGCTGATTGGAAAAATGGAGTGATATATGATTCTGAT
GTTCAGATTACAGATATTGCACAAGAGGGTTGTTCAACATGTGATGATGATACAT
GGTCATGA

Nucleotide
>TprEXLA-01

TACTTTATTTTTCTTCTCTATATATAAATCACCCTCTTCTCCTTTTCCTTTGTCAACT
ATGTTTTGTACTTACCCTTCTTCTCATTAATCTTCAAAATCATAAAACCATATATG
GCTTTTTTTCTTTGCTTCTTCTTTTTCTTTCTTGCTTCATCTGCCACTGCTTGTGATC
GTTGCTTACACCAGTCCAAAGCTTCTTATTTCAACAAAGCTTCATCTCTTTCATGT
AACAATCATTCATTAATAATATGTTTCATTTTTCATCTCTCATTCATAAATAAATTT




ATAAAATTATTTTGTTACTAATTGTTTTTTTTTTTTTATATGTAGCTGGAGCATGTG
GCTATGGTTCTTTAGCACTTGACTTTAGTGGTGGACACATAGCAGCTGGTGTTTCT
TCAATTTTTCATGACGGAGCTGGTTGTGGTGCTTGTTTTCAGGTTTGTACACAAAT
CATCACATTAAATTTTTTATTTAGTTTTAAATTGCAGTTGCAGTCGTCAATGTATT
ATTCTGAGGCCATAATTGTGGATTCAATGTAATAAGTCACCAGGATCTGTGGCCG
CAATTTAAAACTATGATGAAAATATGACATTTGAACAAATTAATTATATTTTTAA
AAAATTTTGTTGATGTCATGAACATTTTATTTTCCTGAAATTAATGAGCAATTTGA
TGCAGGTAAGATGCAAGAACCAAGCACTATGCACAAAAGAAGGTACAAGAGTGG
TATTAACTGATCTTAATCACAATAATCAAACTGATTTTGTTCTAAGTAGTAGAGCT
TTCTCTGCCATGGCTCAAAAAGATATGAGCCAACAAATTTTGAAGCTTGGCATTG

TTGACATTGAATACAAAAAGTAAGATACTTAAACCACTTTTTTTGCTTTACTTTAG
TTATAAGTTGTTTCTAGATAGATTTTAGCTTTTTTTTTCTTTTGTTAATGTAGGAGG
AGCTTTTGTTTTTTTTCTATATTCTTGATATATGATATGCCACATTTTTAGTAGGCT

CCACTACCCACCTATCTAGTGGACATTTCCACCGGCCCACTTTGAAAACATAACA
CCAATGTGTACCAAATATATGAACCATTTTTTTGAAAGTAACCAAATATATATTTT
TTGGTACAAAAAGTAACCAAATATATGAATCTATAAGACAATATATGTAACACAA
TAATAATAGTAACGGTCTAATCTGCACAATGTAGTGCATAATAATGTAATGTACT
AATGTTATAATGTCAGATATTTATTTATGTCTGTGCAACTGTGCAAGCATCAGATG
TGAAGCCATGATTAATTTTATAATGGCTTCAATTTAGACAAGGAGCACTAAATTC
AATTTTTTTAAAAAAAAATAGTCTATTGATTAGAAATTTTACCTTCAAGGCAAAT
AAGTGATGTGTCTAAATTCAGATCATAGTCTCTGCATATATAATATGATGTCCTAC
CAACTAAGCTAACTTTGTGGACTCAAATTCGTATATTTATTTATCTTTTATCTTTTI
TTGGTTAGATAGTTGGTTAGATAATCAAATGGAGTGTTCATGATTCGAACTTTAG
CCTCTACATATAAAATGTGATGTATAAATTATATATTTTTGCCGAACACTGATTTA
TTCATCCCACGTGGGTTTTAATGTTGCAGAGTACCTTGTGAGTACAAAAAACAAA
ATTTGGCAGTTCGTGTTGAAGAATCAAGCAAAAAATCAAATTATTTAGCAATTAA
ATTTTTGTATCAAGGTGGTCAAACAGAGATAGTAGGTGTTGATGTAGCTCAGGTA
TATATTATATGTTACACATTAATATATAAGCTAAAAGTAATTCAACATCAAGTGTT
TTTATTTGATTTAAAAAATTTATAACTAATTTTTTCCGACTTATTAATTACTACTAG
GTTGGATCGTCACAATGGACATACATGAGTAGAAATCATGGGGCAGTGTGGGAC
ACAAGTAGGGTTCCACAAGGAGCATTGCAACTTAGGTTAGTGGTTACAGCAGGAT
ATGATGGAAAATGGATTTGGGCAAAAAAAGTGATTCCAGCTGATTGGAAAAATG
GAGTGATATATGATTCTGATGTTCAGATTACAGATATTGCACAAGAGGGTTGTTC
AACATGTGATGATGATACATGGTCATGATGATTTAGGAGAAACTCATATATGCTG
AATTGAATTACTCACATAACATATATATATACACATTATAGATTTTAGGTGGCTTT
AATTTTTATCATACTGTGTATTATAGGGCTTACAAACCAACTCATGTAATACCCAG
GAATTATTATATCTTAATAAAATTAAAGAGTTCTCTGTTGT






