IDENTIFICATION

Species: Trifolium pratense

Locus: Tp57577_TGAC_v2_mRNA3101

Gene Model: Tp57577_TGAC_v2_mRNA3101
Description: TprEXPA-01

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Tpratense v2
KEGG:-

EXTERNAL RESOURCES



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Tpratense_v2
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Legend:
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Query seq,
Superfanilies PLND#L3

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN0O0193 super family ci33423 expansin-A_ Provisional 27-216 221e-104
SEQUENCES

Peptide

>TprEXPA-01

MEKTIFICVVVLVGLFTSELRIASAIWQQAHATFYGGSDASGTMVINLFNFVGGACGY
GNLYTDGYGIKTAALSTALFNDGKSCGGCYQIVCDASQVPQWCLRGTSITITATNFCP
PNFDLPSDNGGWCNPPRPHFDMSQPAFQTIAKYKAGIVPILYRKVGCKKSGGIRFTIN
GRDYFELVLISNVGGAGDISNVWIKGSKMNTWESMSRNWGVNXXXXXSESNSVMV
RLVQLLMWHPLVGDLVSLSSARFSSE*

CDS (coding sequence)
>TprEXPA-01

ATGGAAAAAACAATATTCATTTGTGTAGTAGTGCTTGTAGGGTTGTTCACCTCAG
AACTAAGGATAGCCTCAGCAATTTGGCAACAAGCTCATGCAACTTTCTATGGTGG
AAGTGATGCCTCAGGAACTATGGTAATTAACTTGTTTAATTTTGTAGGGGGTGCA
TGTGGATATGGAAATCTATACACAGATGGTTATGGAATAAAAACAGCTGCTTTGA
GTACTGCTTTATTTAATGATGGCAAATCATGTGGCGGTTGCTATCAGATTGTTTGT
GATGCAAGTCAAGTTCCTCAATGGTGCCTCAGAGGAACTTCCATAACAATTACTG
CCACAAATTTCTGTCCCCCAAACTTTGATCTCCCTAGCGACAATGGTGGTTGGTGT
AATCCTCCTAGACCACATTTTGACATGTCTCAACCAGCTTTTCAAACGATCGCCAA
ATATAAGGCCGGAATTGTTCCAATCCTTTACAGAAAAGTTGGGTGCAAAAAAAGT
GGAGGCATAAGATTTACAATCAATGGAAGAGACTATTTTGAACTGGTGCTTATAA
GCAATGTAGGAGGAGCAGGTGATATTTCCAATGTTTGGATCAAAGGGTCTAAAAT
GAATACATGGGAATCCATGTCAAGGAATTGGGGTGTTAACNNNNNNNNNNNNNN
TTCAGAGTCCAACTCAGTAATGGTAAGACTCGTACAGCTATTAATGTGGCACCCT
CTAGTTGGAGATTTGGTCAGTCTTTCATCAGCAAGGTTCAGTTCTGAATGA

Nucleotide
>TprEXPA-01

TCACAATAATTCTTCCTATAATAAGAAAAGAATAAGTTTTCAATCAACATCACAT
TCTTTATTCGACAATTTGAATTTGAATTAGCTGTTCCGATCCTATGGACTAAACAT
CCTCAACTAGAGTTATAAATACCTACATGAGTGTATCATCTTATAACTTATAAGC
ACAAACTTAAGAAAGTTTAATACCAAAGGAATGGAAAAAACAATATTCATTTGT
GTAGTAGTGCTTGTAGGGTTGTTCACCTCAGAACTAAGGATAGCCTCAGCAATTT
GGCAACAAGCTCATGCAACTTTCTATGGTGGAAGTGATGCCTCAGGAACTATGGG



TAAAATGCAACTACACTTTGTCTTGTGTTAGTTTTTTATCATCATTTCGAAACATT
CATTTGAAATAACAAATTCAAAACAAGAGTATTTTTGAATTTCCACATATAATAT
GATAGTTTCAAATTGCGGCTTTGGTCGTGGTTACGCTGCAAAACTTTATATTGCAA
TAAAATGCAGTCAAATGCTCCACAATTGTGGTTGCGATGCTAATACATGTGCGAC
CTCTAGACCACTACATTACAGCTGTAATTGCGATTACAGGCTGCAATTTAGAACA
ATAAAAGTGAGTAATTAACTTGTTTAATTTTGTAGGGGGTGCATGTGGATATGGA
AATCTATACACAGATGGTTATGGAATAAAAACAGCTGCTTTGAGTACTGCTTTAT
TTAATGATGGCAAATCATGTGGCGGTTGCTATCAGATTGTTTGTGATGCAAGTCA
AGTTCCTCAATGGTGCCTCAGAGGAACTTCCATAACAATTACTGCCACAAATTTC
TGTCCCCCAAACTTTGATCTCCCTAGCGACAATGGTGGTTGGTGTAATCCTCCTAG
ACCACATTTTGACATGTCTCAACCAGCTTTTCAAACGATCGCCAAATATAAGGCC
GGAATTGTTCCAATCCTTTACAGAAAGTATGCTTTTATGCTCACTGTTTTTTTCCTG
TCTAATTATAATCGCTTAATGACACATGATGCAATTTTGCACCTTTATTGTCTGTC
AAATTTTGTCAAAGTGATGAAGCCAGCTAACTTATTTCTCATTGTTGTGTTGCTTT
AATGCAGAGTTGGGTGCAAAAAAAGTGGAGGCATAAGATTTACAATCAATGGAA
GAGACTATTTTGAACTGGTGCTTATAAGCAATGTAGGAGGAGCAGGTGATATTTC
CAATGTTTGGATCAAAGGGTCTAAAATGAATACATGGGAATCCATGTCAAGGAAT
TGGGGTGTTAACNNNNNNNNNNNNNNTTCAGAGTCCAACTCAGTAATGGTAAGA
CTCGTACAGCTATTAATGTGGCACCCTCTAGTTGGAGATTTGGTCAGTCTTTCATC
AGCAAGGTTCAGTTCTGAATGAAACAAATACTGAAATAAATAATTATCCAGTATA
CATTAGTCTTCACTGCATCATTTTATAAATATATATCCATATAAATTTAGTGATTT
GCT






