IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr8g464350

Gene Model: Medtr8g464350.1
Description: MtrEXPA-29
Family: Alpha Expansin

3D structure:
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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 PLN0O0OO50

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLND0050 super family 31535 expansin A; Provisional 20-248 259e-98
SEQUENCES

Peptide

>MtrEXPA-29

MPKSYCLLLLAFFTVLFLHEAMARNPIDSEWHDAHATFYGDMSGGETMQGACGYG
NLFQQGYGLETTALSMALFNDGYRCGACFEIKCVNDPQWCIKDVNSIIVTATNFCPPN
YDKPDGNWCNPPQKHFDLSMKMFTTIAVYRAGIVPVQYRRVPCVKSGGVRFELKGN
PYFLMVLVYNVANAGDVLRVSIKGSNTDWTPMIHNWGQVWHTGVNLVGQNLSFW
VTTTDRKALLFTSVTPSNWQFGQTYESPANF*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-29

ATGCCTAAGTCTTACTGTTTGCTTCTTTTGGCCTTTTTTACAGTGCTCTTCTTGCAT
GAGGCCATGGCTCGCAATCCCATTGACTCAGAATGGCACGATGCCCATGCAACCT
TCTACGGTGACATGTCTGGTGGTGAAACAATGCAGGGGGCTTGCGGCTATGGCAA
TCTATTCCAACAAGGATATGGGCTAGAAACCACAGCATTAAGCATGGCATTATTC
AACGATGGCTACAGATGTGGTGCATGCTTTGAGATTAAGTGTGTCAATGACCCAC
AATGGTGCATCAAAGATGTTAACTCAATCATTGTGACAGCGACAAATTTTTGTCC
ACCAAATTACGACAAACCTGATGGAAATTGGTGTAACCCACCTCAAAAACATTTC
GATTTGAGCATGAAGATGTTTACAACAATTGCAGTTTATAGAGCAGGGATCGTCC
CAGTTCAATATCGACGTGTTCCATGCGTCAAAAGTGGTGGTGTTAGATTTGAACT
AAAAGGAAACCCTTATTTTTTGATGGTTTTGGTGTACAATGTTGCCAACGCTGGTG
ATGTTCTGCGTGTGTCAATCAAAGGGTCTAATACTGATTGGACTCCAATGATACA
TAATTGGGGACAAGTTTGGCATACGGGAGTTAATTTGGTAGGACAAAATTTGTCA
TTTTGGGTTACGACAACTGATCGAAAAGCTTTACTGTTCACTTCCGTTACTCCTTC
CAATTGGCAATTTGGACAAACCTACGAAAGCCCAGCCAATTTTTAG

Nucleotide
>MLtrEXPA-29

ATGCCTAAGTCTTACTGTTTGCTTCTTTTGGCCTTTTTTACAGTGCTCTTCTTGCAT
GAGGCCATGGCTCGCAATCCCATTGACTCAGAATGGCACGATGCCCATGCAACCT
TCTACGGTGACATGTCTGGTGGTGAAACAATGCGTAAGTATCAAATTAAAATAAC
TCCCTTTTTGCTCTCTTCACTGATATATATATATATATATATATATATATATATATA
TATATATATATATATATAGTCGTTCTCACCATGGTCTAATTTTTTCTAGTTTTAACA
GCACTTTTAGTTTTTATCTATTATAATACATAGATCAAATTGGATTCACAGCATTA




ACGTAGTTTTGAGTATTAAAAGCAGATTTTGAGGCATTCTTTTCAGTGGATTTGGT
GAAATTTGGTTTGTGAGTGTCGATATGGCTTGACTATATTTTTGAAAATACTACCA
ATTTTCATGAGAATACCAAATCTCTCAAACACACGTTACATGTTGATTCGTTAGA
AATACTAGTATATAATAACTATTATTTATTTAATTTCGGGTTAACAAGGTTTAACC
TATTGTAATTTAGTTCATTTCCGAGATTCCTGTAATCTTTTTGTTTATTTATCCCCC
TCTAAATTTTTTATTCAAAAACAAGGGATAAAACACTATTAACCCTTTAATTTAAT
TTAATACGTTGTATAATTATTCTTTTTATGATATATTAGTCCTACATACATAAAGA
TACTCATTAGTAGTGTATCAAAGATACTCAGTAAGATGTTTATTAGACCGATTTTC
ATGAGATATCCAGATCTCGAAAACACACGTTAAATTTGTTTGTTATGAAACCCAC
ATTAAATGTTTTTTTGAGCAAAAAACCACATTAAATGTTGATTCCTAAAAAACAT
GTATTTGCTATTTTGTATTTTGTATTTTGTTTATGCCATTAATATTTTTTTTGTATAT
AATATATTGTATCAATGCAGAGGGGGCTTGCGGCTATGGCAATCTATTCCAACAA
GGATATGGGCTAGAAACCACAGCATTAAGCATGGCATTATTCAACGATGGCTACA
GATGTGGTGCATGCTTTGAGATTAAGTGTGTCAATGACCCACAATGGTGCATCAA
AGATGTTAACTCAATCATTGTGACAGCGACAAATTTTTGTCCACCAAATTACGAC
AAACCTGATGGAAATTGGTGTAACCCACCTCAAAAACATTTCGATTTGAGCATGA
AGATGTTTACAACAATTGCAGTTTATAGAGCAGGGATCGTCCCAGTTCAATATCG
ACGTGTTCCATGCGTCAAAAGTGGTGGTGTTAGATTTGAACTAAAAGGAAACCCT
TATTTTTTGATGGTTTTGGTGTACAATGTTGCCAACGCTGGTGATGTTCTGCGTGT
GTCAATCAAAGGGTCTAATACTGATTGGACTCCAATGATACATAATTGGGGACAA
GTTTGGCATACGGGAGTTAATTTGGTAGGACAAAATTTGTCATTTTGGGTTACGA
CAACTGATCGAAAAGCTTTACTGTTCACTTCCGTTACTCCTTCCAATTGGCAATTT
GGACAAACCTACGAAAGCCCAGCCAATTTTTAG






