IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr5g041700

Gene Model: Medtr5g041700.1
Description: MtrEXPA-16
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 PLNOOOSO

me Accession Description Interval E-value
[+] PLNO0O50 super family cl31535 expansin A; Provisional 1-247 4.35e-143
SEQUENCES
Peptide

>MtrEXPA-16

MALIGLFIMVFLTMFSSAYGYGGGWVNAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNLYSQG
YGTNTAALSTALFNSGLSCGSCFEIRCAGDRKWCLPGSILVTATNFCPPNTALPNNNG
GWCNPPLQHFDLAQPVFLRIAQYKAGIVPVSYRRVPCRRRGGIRFTINGHSYFNLVLV
TNVGGAGDVHSVAIKGSRSGWMQMSRNWGQNWQSNNYLNGQALSFKVTTSDGKT
VISNNVAPSGWSFGQTYTGAQFR*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-16

ATGGCTCTCATTGGTTTGTTCATCATGGTGTTTCTAACAATGTTTTCATCTGCTTAT
GGTTATGGTGGAGGATGGGTTAATGCACATGCAACTTTCTATGGAGGAAGTGATG
CATCAGGAACAATGGGTGGTGCATGTGGATATGGAAACCTATACAGTCAAGGTT
ATGGAACAAACACTGCTGCTTTAAGCACAGCTTTGTTCAACAGTGGTTTAAGCTG
TGGTTCTTGTTTTGAGATTAGGTGTGCTGGTGACCGTAAATGGTGTCTTCCTGGCT
CTATTTTGGTCACTGCTACTAATTTCTGTCCTCCAAACACTGCCTTGCCTAATAAC
AATGGAGGATGGTGTAACCCTCCTTTACAACACTTTGATCTTGCTCAACCTGTTTT
TCTTAGAATTGCTCAATACAAAGCTGGAATTGTTCCTGTTTCTTACAGAAGGGTAC
CCTGCAGAAGAAGGGGAGGAATTAGGTTCACAATCAATGGACATTCTTACTTCAA
CTTGGTTCTAGTAACAAATGTGGGTGGTGCTGGTGATGTACATTCAGTAGCTATT
AAAGGATCAAGATCAGGGTGGATGCAAATGTCTAGAAATTGGGGTCAAAATTGG
CAAAGCAACAATTACCTTAATGGCCAAGCTTTGTCTTTCAAGGTTACAACAAGTG
ATGGCAAAACAGTCATTTCCAACAATGTTGCTCCATCTGGTTGGTCCTTTGGTCAA
ACCTACACTGGTGCTCAATTCCGCTAG

Nucleotide
>MLtrEXPA-16

ATTTTAAAAGCGGTAGTTAAAGTTCTAACTGGCCCAATTGTATCTACTTTCACTCT
CCCCTCAAAGCTCTATAAATTAAGTACCTTACCCTTCATTCTTTCTTCACTCCCAC
ATCTTCACATTCTCTCTCTCATACACACTAGTTCATTTCATTGACCCTTCAAATACC
AAAACAAAAAAAAATGGCTCTCATTGGTTTGTTCATCATGGTGTTTCTAACAATG
TTTTCATCTGCTTATGGTTATGGTGGAGGATGGGTTAATGCACATGCAACTTTCTA
TGGAGGAAGTGATGCATCAGGAACAATGGGTATTCAAGTGCAGCAATTATATTA



AAGTTTACATTTTTATACTATTTAAGCAATTTGGACCAACCCCTTTTAACCAATTT
GTTTAATATTGAATATTTTTTTTTAGGTGGTGCATGTGGATATGGAAACCTATACA
GTCAAGGTTATGGAACAAACACTGCTGCTTTAAGCACAGCTTTGTTCAACAGTGG
TTTAAGCTGTGGTTCTTGTTTTGAGATTAGGTGTGCTGGTGACCGTAAATGGTGTC
TTCCTGGCTCTATTTTGGTCACTGCTACTAATTTCTGTCCTCCAAACACTGCCTTGC
CTAATAACAATGGAGGATGGTGTAACCCTCCTTTACAACACTTTGATCTTGCTCA
ACCTGTTTTTCTTAGAATTGCTCAATACAAAGCTGGAATTGTTCCTGTTTCTTACA
GAAGGTAACATTTTTCTGTTTTATATATCTTCATTTTTTATTGCATTTTAAGATTAA
ATTTGTATAATGGGTTGGACCTTCATGTCACTTTCAACTTGTAAATGGGTTTTTTTT
AATTTTATTTTTAATCACATGTATTTGGAAGTTTCCTTACTTTCTTGTTTTATATTA
GAGTGTAATTTCTTTTAGTTACAAGATTTTAACTTTATCTTGCTAGTTAATAGGGT
TCTTTTTGGGGTTGATAATTTTGTAGTTAAAGTAATGACTTTTTTCTCTCTAAATGG
GTTGATGAATGAAACTACACTATTAATTAACTTTTGAAGATTATTTATATGTATAA
TATTAAATTAAATTTTGTTATATTTGTTTGATGAAATTATCTATCTTTTTATATAGT
ACCCTTCACTTTTAATTGTACCATTTCATCTCTCTAATAAATAATTTTAAATGTTTT
TTTTTTCAAAATAATAATTAATACTAGTACTTTGAACTTTGACATCAACAATTAAA
AAATAAAATATTTTTTTATTAAAAAAAGGACACTTAGCTAGAAAAGGAAGCAAT
GAATAACTATTTGTAAGCAATTTATTTGTGTTTATAAAAAAAAAGTAATTTATTGT
TGTGTGGATTTGTGTAGGGTACCCTGCAGAAGAAGGGGAGGAATTAGGTTCACA
ATCAATGGACATTCTTACTTCAACTTGGTTCTAGTAACAAATGTGGGTGGTGCTG
GTGATGTACATTCAGTAGCTATTAAAGGATCAAGATCAGGGTGGATGCAAATGTC
TAGAAATTGGGGTCAAAATTGGCAAAGCAACAATTACCTTAATGGCCAAGCTTTG
TCTTTCAAGGTTACAACAAGTGATGGCAAAACAGTCATTTCCAACAATGTTGCTC
CATCTGGTTGGTCCTTTGGTCAAACCTACACTGGTGCTCAATTCCGCTAGACACAT
TATATCAAAGTTCTATGTCACATAATTAATTAAAATTAATCACATAGTATTATGTA
ATTTTCTTAAATTGAGTATTAGTATAACTCAATAGTATACTAGGGTATTAGATAGT
ATGCTAGTTTTGGGGGTTGAGGTGAGAAGGGTTGGTTGGTAAGTAATTGAAATTG
AAATTGAAATTGAAATTCTAGGGGTTAGAAAATGTGAAGGGCTTTTTTTGAATTG
GCCTTTCATCATTTTGATTGAAGCAAGATGGTTCATATTTAATTGAACCTTCTTGA
TTATTGGAGTCTTTTTCTAATCTTCAGTTGGCAAAGAAGCTAGCAAAGAAGATTA
TGGTTATTTATATTTTATTATCTTAGTAATTTTACTATTTTGGAAGTGGTGGAAAA
TTATACCACCCGCCATATTAGTATTGTTAGAAGCATTGTTTGCTTCACTAATTCTA
TGTTAGCAAACTTTGTTGAGTGATTAATAGTATGTTGGTGTATTGGAGAATTTGTA
GTTGTAAAATGTCCTATGATGCAAGTAATGGAAAATTGAAGTAATTTGCTACTAT
TACTACTACATCTT






