IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr4g063975

Gene Model: Medtr4g063975.1
Description: MtrEXPA-11
Family: Alpha Expansin

3D structure:
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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
[+ PLN00050 super family 31535 expansin A; Provisional 5-256 2.55e-111
SEQUENCES

Peptide

>MtrEXPA-11

MVAKMLYIAFIHTSMYIVQARIPGVYSGGQWQDAHATFYGGSDASGTMGGACGYG
NLYSQGYGVNTAALSTALFNNGLSCGACFEIKCANDKEWCHSGSPSIFITATNFCPPN
FAQASDNGGWCNPPRPHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVAYRRVPCRKRGGIRFTVNG
FRYFNLVLISNVAGAGDIVRAYVKGTRTGWMPLSRNWGQNWQSNAVLVGQALSFR
VSSSDRRSSTSWNIAPPSWQFGQTFTGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-11

ATGGTGGCCAAAATGCTCTACATTGCTTTCATAATTATCACTTCAATGTACATTGT
TCAAGCTAGAATTCCTGGTGTTTACTCTGGTGGTCAATGGCAAGATGCTCATGCT
ACTTTCTATGGTGGATCTGATGCTTCTGGCACCATGGGAGGAGCATGTGGGTACG
GAAATTTGTACAGTCAAGGTTACGGAGTGAACACAGCAGCATTAAGCACTGCTTT
GTTCAACAATGGTTTAAGCTGTGGTGCTTGTTTTGAGATAAAGTGTGCAAATGAC
AAAGAGTGGTGTCATTCTGGGAGTCCTTCAATTTTCATTACTGCTACTAACTTTTG
TCCTCCTAATTTTGCTCAAGCAAGTGATAATGGTGGTTGGTGTAACCCTCCTCGTC
CTCATTTTGATCTTGCTATGCCTATGTTTCTTAAGATTGCCGAGTATCGTGCTGGT
ATTGTCCCTGTTGCTTACCGCAGGGTGCCATGCAGAAAGCGCGGTGGAATAAGAT
TCACCGTGAACGGATTCCGTTACTTTAACCTGGTGCTAATTAGCAACGTAGCAGG
TGCTGGTGATATCGTGCGCGCGTACGTGAAAGGCACTCGAACCGGGTGGATGCCA
CTGAGCCGAAACTGGGGTCAGAACTGGCAATCCAACGCGGTTTTAGTGGGCCAG
GCTTTGTCCTTTCGTGTTTCAAGCAGTGACCGTAGATCTTCAACATCTTGGAACAT
TGCTCCTCCTAGTTGGCAATTTGGTCAAACTTTCACTGGAAAGAATTTTAGGGTTT
AA

Nucleotide
>SMtrEXPA-11

GCACTTCCCAACTCCATAAGTACTCCCACTCTCCCACACTCTCACTGCCCAATCAA
CTCTCACCTCCCAATCAATCTCTACTCTAGGGTAGGTTCTTTGTTACTTATAATTTT
CTCATTCGGAAAAGAAGAACAAAAATACTTGAAATAGCTATGGTGGCCAAAATG
CTCTACATTGCTTTCATAATTATCACTTCAATGTACATTGTTCAAGCTAGAATTCC
TGGTGTTTACTCTGGTGGTCAATGGCAAGATGCTCATGCTACTTTCTATGGTGGAT



CTGATGCTTCTGGCACCATGGGTATGTAATACAAACATGTACATAAACTACTTAC
AAATAATTACAATGTACCTAATTAAACATAAAAAACAGTGAAATGTTACTATGTT
TATGTTAATTTTTTCTGTTGGTGTTTTTAGGAGGAGCATGTGGGTACGGAAATTTG
TACAGTCAAGGTTACGGAGTGAACACAGCAGCATTAAGCACTGCTTTGTTCAACA
ATGGTTTAAGCTGTGGTGCTTGTTTTGAGATAAAGTGTGCAAATGACAAAGAGTG
GTGTCATTCTGGGAGTCCTTCAATTTTCATTACTGCTACTAACTTTTGTCCTCCTAA
TTTTGCTCAAGCAAGTGATAATGGTGGTTGGTGTAACCCTCCTCGTCCTCATTTTG
ATCTTGCTATGCCTATGTTTCTTAAGATTGCCGAGTATCGTGCTGGTATTGTCCCT
GTTGCTTACCGCAGGTTAGTTCACTCACAACTATGAGGTCCTGAGTTCGAACCCG
GATCACAACTTACGGCCTTACAATTTTAACATTTGTCAGTTGAGCTAGGAATTCTA
AACCCTTCTTTTCCTCTTTTACCACTGCATTTTATAAAAATTTTGGTATAAACTTCA
ITTTTAATTTTAGATTAATTAAGTTATACATGCATTTTATCTTTTAAGTTATTTAGG
TCTCTAAGTTTATTTTATTTTTTACTTTGGTGCTTAAGTTTGTGATACAAGGAAAA
GCATTTGGTTTAACTTTTTAAATAAAGTCTATAATGCTGTTAGAACAAAAAACAA
TTTATAGAGACAAAGTGTATAGTACTTTGTCTGTGACTTAAATGACTAAAATGAA
AAGAAAATATTTTAGAGGACCAAAATAAAATCTAAATAATATATAAACTACCAG
GAATATATTTTAACGACCTTAATTTTTTTAGTAGTATAGAGTACTCCCTCAATTAA
TGAAAAAGAAAAGTACTAGCTTATATTATTTGACTTTTTCTATGGAAAATGATGTT
TATAGTTAAGAAATTAGTTGTGGTAGGAGTCGAGTCTCATCACAGTTAATGAAAA
AAGAAAAGTAGCTTATATTATTGACCCTAGTTACTTCACTCCTTTCTGTATATGGT
TGGCTCTAGTCAATATGATGGTGTTTTCGACTTTTTGGCTATGTAAATTTCTGCAC
TTCTCACATGATCTGTGTGTGTGTGTCTGATTCATGAAGTGGGGTAGTGTTCCTTC
CTTCGGGTAAAGGATTCTCTTACACACGTATCTTTTTTCTATTGGACATTCACTTTT
TCCTTGTTTTTCGTACTAAAATTGTTCGTACAAACTCAAGTGATAATGCTGTTTAT
TCATTAAGCTTAGTCATATACATACTTGAAAAATTATGTTCCTTTCTTTTTCATTCT
TTCCATGTTAGTGTCTCATATTTTATACTTTTGGAATCATTTTTCTTTTACTTTTTTG
GTCACCTACAGTGAAATTACCTACGTCAATGCACCCAAATTAATTAATTAATTTTT
CTTAACCACGTCGATTTCTATTTAATATAGATATCCACTCACTCAACTATATGAAA
ATTGGATAATTAAAGTGTAGTGATATAGACTGTACGGAAAAAGTAGAAATTGGA
ATTAATTATGGTAGGGTATAGCTAGCATGTGTAAAAATAAAAAAGATAAGTGAA
AAGTCAAAAATGGTGACGTATTTTGTTGATATTTACACAGGGTGCCATGCAGAAA
GCGCGGTGGAATAAGATTCACCGTGAACGGATTCCGTTACTTTAACCTGGTGCTA
ATTAGCAACGTAGCAGGTGCTGGTGATATCGTGCGCGCGTACGTGAAAGGCACTC
GAACCGGGTGGATGCCACTGAGCCGAAACTGGGGTCAGAACTGGCAATCCAACG
CGGTTTTAGTGGGCCAGGCTTTGTCCTTTCGTGTTTCAAGCAGTGACCGTAGATCT
TCAACATCTTGGAACATTGCTCCTCCTAGTTGGCAATTTGGTCAAACTTTCACTGG
AAAGAATTTTAGGGTTTAATATATAATATATCAATGACATTATCATATGCTAATTC
TAATATATATTTTTTAATGTTGGTTGAGAAAGGTTAATTTTTCTTACTGTTTTTAGT
TGGTGTTTTTTGACTTGATGCTTTATTGAGAATGAGATGATGGATGGGGATAGAG
AGAAAATGACAAGTTAATTGTGACTAGGTGTTGATTTGTCTTGGTTATTGATGTTA
GGGTTTGATATTGATACATTATTATATATAACTAATGTAATGAAGGTTGTACTTTG
AATTGCTGAAAGTGGCTAAACAAATGGTAGCCCGCAGCTAATTTGTATTTTTACA
GAATGATGATGGTGGTGTAATATATATAATATTACCATTTGCTTATCATTATGATT
TGTTTCGGTGTGCTTAAGAACTAAGAAGAATTAATTTTGACTCCATA






