IDENTIFICATION

Species: Trifolium pratense

Locus: Tp57577_TGAC_v2_mRNA32327

Gene Model: Tp57577_TGAC_v2_mRNA32327
Description: TprEXPA-27

Family: Alpha Expansin

3D structure:
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Query seq.
Superfanilies

PLN®O193 PLNOO133
List of domain hits ol
Name Accession Description Interval  E-value
[+] PLNDO193 super family 33423 expansin-A; Provisional 108-317 1.67e-T1
[+] PLN0O0193 super family cl33423 expansin-A; Provisional 3-80 1.27e-23

>TprEXPA-27

LFVLVFNVANAGDVSRVSVKGSKTGWIPMKRNFGQKWNTGVNLVGQALSFQVTTS
DGKTLEFYSVSPYNWQFGQTYQSQVMAMSHSFIPLVFFILQLIQAIAGIDLNWYDAH
ATFYGGPSGAGTMRNYGDLYKQGYGLANTALSTALFNNGATCGACXXXXXXXXX
XXXXXXNFCPPNSAQPGACNPPLKHFDLSYKMFTSIAYEKGGIIPVKYRRVSCVKQG
GVRFEINGNPNFLFVLVFNVANAGDVSRVSVKGSKTGWIPMKRNFGQKWNTGVNLV
GKALSFQVTTSDGKTLEFYSVSPYNWQFGQTYQSQGNF*

CDS (coding sequence)
>TPrEXPA-27

TTGTTTGTTTTGGTGTTCAATGTTGCCAATGCTGGTGATGTTTCTCGTGTTAGTGTC
AAAGGGTCTAAGACTGGATGGATTCCCATGAAGCGCAATTTTGGACAAAAGTGG
AATACCGGAGTGAATTTGGTAGGACAAGCTTTGTCATTTCAAGTTACTACAAGTG
ATGGAAAAACTTTGGAGTTTTATTCAGTTTCTCCTTACAACTGGCAATTTGGACAG
ACTTATCAGAGCCAGGTCATGGCTATGTCTCACTCTTTCATTCCTCTGGTCTTTTTC
ATATTGCAACTTATACAGGCCATAGCTGGCATTGACCTAAATTGGTATGATGCTC
ATGCAACCTTCTACGGTGGTCCTTCAGGAGCTGGAACCATGCGTAATTATGGTGA
TCTGTACAAACAAGGATATGGACTTGCAAACACAGCACTAAGCACAGCTCTATTC
AATAATGGAGCTACTTGTGGTGCTTGTTTNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNNNNNNNNNNNNNNNCAAATTTTTGTCCTCCAAATTCCGCCCAGCCCGGTGCTT
GTAACCCACCGCTAAAACACTTTGACTTAAGTTATAAAATGTTCACTTCTATTGCC
TACGAAAAAGGAGGTATCATACCCGTTAAATATCGACGTGTTTCATGTGTGAAAC
AAGGGGGTGTTAGGTTTGAGATCAACGGAAACCCTAATTTCTTGTTTGTTCTGGT
GTTCAATGTTGCCAATGCTGGTGATGTTTCTCGTGTTAGTGTCAAAGGGTCTAAGA
CTGGATGGATTCCCATGAAGCGCAATTTTGGACAAAAGTGGAATACTGGAGTGA
ATTTGGTAGGAAAAGCTTTGTCATTTCAAGTTACTACAAGTGATGGAAAAACTTT
GGAGTTTTATTCAGTTTCTCCTTACAACTGGCAATTTGGACAGACTTATCAGAGCC
AGGGTAATTTTTAG

Nucleotide

>TprEXPA-27



CGACGTGTTTCATGTGTGAAACAAGGGGGTGTTAGGTTTNNGAAACCCTAATTTC
TTGTTTGTTTTGGTGTTCAATGTTGCCAATGCTGGTGATGTTTCTCGTGTTAGTGTC
AAAGGGTCTAAGACTGGATGGATTCCCATGAAGCGCAATTTTGGACAAAAGTGG
AATACCGGAGTGAATTTGGTAGGACAAGCTTTGTCATTTCAAGTTACTACAAGTG
ATGGAAAAACTTTGGAGTTTTATTCAGTTTCTCCTTACAACTGGCAATTTGGACAG
ACTTATCAGAGCCAGGGTAATTTTTAGATAAAATTTAACTCATAAATATATCAAG
TCCCAAAATTATTAGGAGAATTGAGTTAAGAGATAATAATTATTGTGAGTATCAT
GTAATTTCAATTCTAGCATTTTGATGACATAAAAGTCTACGGTTTATAATTTTTAA
AATGGTTTTCTTGTACACCTTTTCGTTGTATAATTTATGTTTAAATGATATTTCCAA
ATCCACTTAGAATTCTAGTTTGTTTTTGCCATTTATATATAAAAAAATACTAATTT
GTTTTTTTGGTCAAAATTTTCAGACTTATATAAATGACATTTTTCACAAGTGAATT
GTATATAGACTTATAAAAAATTACATATTGTGTAATTCTATATACAATTCATTTGT
TAAAAAAGCTATTTAATACATTCAAGACAAATTTAGTTATTATATATATACATGT
GAGTGTATGCGCGCGCATATACTTTTTTATGGTATATATATTCATTAATAGTGTAC
GTAATAGAGTATAGTTGTCGAAATTTGGGGCATTTATCTGTTATTAAAGTTTGCAC
GTCAGTGACAGAGTTGTTCAATGAATCAACCTTATTATCTCATTGTTTCTCGTATT
TCATCGCTAACACGTATAAAAACTGTGGAATATGATTCATTTTCTCCTTATCAAGT
TCCGGAGATGAATCCACTCTCATTCAACTCGAAACTCCGAATTATCTATAACTTCC
TTCATGGTACATTAATACGGGGAACACACCCTAACCCCGTTAAAACTTTTGCTCC
AAATAAGCCCATACCACTTTCTACATGGATAATTTTTCCTAACTTAGAAAATTAAT
ACCTCTCCGAACACCCTTATTTGAACCCCACCAAAAAGAATTCATCATCCTCTCCA
ATTTTTCAACGAGGGATGACGGTAGCAAAAATGTGCTCATATAGTAAGTTGGAAT
AGCTTGAGTCACAAATTTCACAAACAAATGACAAGTATCACTAAAACTCACATAA
CATTTTCACATGCTCCATTAAATTTTTCTTTCTATAGGCAAAGTGACAAATACCAC
TGAAACTTGCATACACAATTGCAAAGTTTCGAGTTTGACCTCGGATGAAAGTAGC
ACCGTTTGAAACATTTTTCTGAGATTTCATATTATAGAAGAAGGAAATATTACAC
TCACAACCCCTGAAATCTATTTAAATGATATCGACAACTCCCTCTAGTTTTATAAA
CTTACACTAACCTCCCTTTCTCATTAATGATGTTCATTTTCTGTTAACTGTTTTCAT
AGTTATTTTTTTTATAAGAAACTTTTTTCATAGTTGATCGTTGTTAAATGTTGAAC
ATGTCAACGCAATTTACAATCAAATTAGTTTTATCATTAGTATTATGTTGACGACA
ACCAATTTTGTGATTATCGTTTCAAATAAGTTGTTGTTATATGTTTTAGTTATAGTC
AATTAGCTCTATATCGTCTTTATACCAACAAAATGTAACAAAAAGAAAGAGAAA
GGGAATTTGGTTGGAGAAAACTAAGAGGTTGCTGGGACATAAGATGAAATGGTG
ATGATGTCATTTTATAGAATCTTATTGTGGTGTTTGCCCTCTTTTAGGCCTGGTTTG
TTTCAGACTTTCTAGCAAAAAAAAAAATCCTTTTTTTTTATTTTACTTGTGTTTGTT
TCAAAATTTTTCAAAAATCATTTTAGTAAAAAGAAAATCATTTTTTCCTACAAAAT
GAAAAGCTATTTCCAATAGCTTTTTTCAAAATCTATTATTTTGAAAATCATTTTCT
GAGAATTTTTCCTATATATGCAAATGTTAATTCTTTTATGAATTTATCTTCTTTATT
TTTCGGACAATTGACTTTTTATTAGTCTTGAGAGTTGACTATTATTTTTAGTAGTCT
CGAGAATTGACTTTATTTCTTTATTTGTCTTGAGAATTGAAATATATCCTTTTATAT
TTATTTTGATTTCCTTTAAATACCATCATTTATTCACCACTCTAACATGCAAATATT
CCACAACCCTTATTTGTGTCTTTTACGTACCTCAGTCATGGCTATGTCTCACTCTTT
CATTCCTCTGGTCTTTTTCATATTGCAACTTATACAGGCCATAGCTGGCATTGACC
TAAATTGGTATGATGCTCATGCAACCTTCTACGGTGGTCCTTCAGGAGCTGGAAC
CATGCGTAAGTTCTAAATTTTTTACTTTATAACATTTTAGATGATACATATCGTTT
ATACGTAATTTATTCTCTCAACAATAAAGAACAATGAATCTCAATTATTTTGTTTG
TCTAATATTCTTCACCCACATGCAATTATAAATAAAATCATATTTCAATTTTTTTT




ATATCATATGGTATGCGTTAGATGAAGTTCAGATGACTAATCCTTATTAGTTATTA
TTTATACATGAATGAAGAATAAATGACCAACAAATCGTGCCACTAATCCTTTCTT
GTATTTGTGCATAGGGGGCTTGTAGTTATGGTGATCTGTACAAACAAGGATATGG
ACTTGCAAACACAGCACTAAGCACAGCTCTATTCAATAATGGAGCTACTTGTGGT
GCTTGTTTNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNCAAA
TTTTTGTCCTCCAAATTCCGCCCAGCCCGGTGCTTGTAACCCACCGCTAAAACACT
TTGACTTAAGTTATAAAATGTTCACTTCTATTGCCTACGAAAAAGGAGGTATCAT
ACCCGTTAAATATCGACGTGTTTCATGTGTGAAACAAGGGGGTGTTAGGTTTGAG
ATCAACGGAAACCCTAATTTCTTGTTTGTTCTGGTGTTCAATGTTGCCAATGCTGG
TGATGTTTCTCGTGTTAGTGTCAAAGGGTCTAAGACTGGATGGATTCCCATGAAG
CGCAATTTTGGACAAAAGTGGAATACTGGAGTGAATTTGGTAGGAAAAGCTTTGT
CATTTCAAGTTACTACAAGTGATGGAAAAACTTTGGAGTTTTATTCAGTTTCTCCT
TACAACTGGCAATTTGGACAGACTTATCAGAGCCAGGGTAATTTTTAGATAAAAT
TTAACTCATAAATATATCAAGTCACAAAATTATTAGGAGAATTGAGTTAAGAGAT
AATAATTATTGTGAGTATCGTGTAATTTCAATTCTAGCATTTTGATGAAATAAAAG
TCTACGATTTAT






