IDENTIFICATION

Species: Trifolium pratense

Locus: Tp57577_TGAC_v2_mRNA34609

Gene Model: Tp57577_TGAC_v2_mRNA34609
Description: TprEXPA-18

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

GENE STRUCTURE

TprEXPA-18

| 1 1 1 1 1 1
by 20kbp 200bp Gibp $ikibp 10 1200bp

Legend:

CDS s upstreamy downstream — Iniron

DOMAIN ARCHITECTURE

75 100 125 150 178 200 2s
P Y T T N I T W SN WA AU SO SO SO S N T SR ST SN A SO SO T TR AT TR ST ST S AU S S T

Query seq,
Superfanilies

PLN00150
List of domain hits d

+ Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN00193 super family cl334: expansin-A; Provisional 7-251 1.00e-94
SEQUENCES

Peptide

>TprEXPA-18

MALPHCLVPLTCFMLLLVQAMAKLDSNWYDARATFYGDAAGGDTMQGACGYGDL
FOQQGYGLATAALSTALFNKGSTCGACFEIICVNNPQWCIKGARSIIVTATNFCPPDYSK
TTDIWCNPPQKHFDLSYKMFTSIAYYKAGVTPVKYRRVPCSKSGGVRFELKGNPYFL

LVLVYNVANAGDVSSMSIKGSKTGWIPMTRNWGQKWNTGTNLVGQALSFKVTTSD

GTTKQFDSVSPSNWQFGQIYESKGNF*

CDS (coding sequence)
>TprEXPA-18

ATGGCTTTGCCTCATTGTTTAGTTCCTTTGACCTGTTTTATGTTGCTTCTAGTACAG
GCCATGGCTAAACTTGATTCCAATTGGTACGATGCTCGTGCAACCTTCTATGGTG
ATGCAGCAGGGGGTGATACCATGCAGGGGGCTTGTGGTTATGGTGATCTTTTTCA
ACAAGGATATGGACTTGCAACCGCAGCACTAAGCACAGCTCTATTTAATAAAGG
ATCTACTTGTGGTGCATGTTTTGAGATAATTTGTGTCAATAACCCTCAATGGTGTA
TAAAAGGTGCAAGGTCAATCATAGTAACTGCAACAAATTTTTGTCCTCCTGATTA
CTCCAAAACTACAGATATTTGGTGCAATCCACCACAAAAACACTTTGACTTGAGT
TATAAAATGTTCACCTCTATTGCTTATTATAAAGCTGGTGTCACCCCTGTTAAATA
TCGTCGTGTTCCATGCTCCAAAAGTGGGGGTGTTAGGTTTGAACTCAAAGGAAAC
CCTTATTTCTTGCTTGTTTTGGTTTATAATGTTGCTAATGCCGGTGATGTCTCTAGT
ATGAGTATCAAAGGGTCTAAGACTGGATGGATTCCCATGACACGCAATTGGGGA
CAAAAATGGAATACTGGAACGAATTTGGTAGGACAAGCTTTGTCATTTAAAGTTA
CGACAAGTGATGGAACAACTAAACAGTTTGATTCAGTTTCTCCTTCCAATTGGCA
ATTTGGACAGATTTATGAGAGCAAGGGAAATTTTTAA

Nucleotide
>TprEXPA-18

ATCATTTACGATCAATGCTCATAATCATGTTTCCATATTTATGTATGTAATAAAAT
ACAATATAACGTCTTTAAATACCACCATTCATGCATCGACTTCTCAAACCTAAGTT
CTATCCCATTCGGTGTATTCGGTGTATTTTACATTAGTCATGGCTTTGCCTCATTGT
TTAGTTCCTTTGACCTGTTTTATGTTGCTTCTAGTACAGGCCATGGCTAAACTTGA
TTCCAATTGGTACGATGCTCGTGCAACCTTCTATGGTGATGCAGCAGGGGGTGAT
ACCATGCGTAAGTTATAAAAAAAACTTTGTTTTATTTTTACTAGTTTTTCTTTTATA




GATGTTAGATGAAGTTCAAATAACTTGTATATTTTATAAGTTATTTTAAAGTAGAT
ATTAGTATAAAATAGTGTACGAGTTGTTTGATCTTTATCCAAATATATTCAAAATG
TTTGAATGCATGGCTTCTGTTTTTTCTTGCGATTAAACATGAATCCGACTTAGAAC
AACATAAAAATTATTATTTAATATTTGATTTTTCTTATATAATATATTGTTTTTTAT
TTATACAGAGGGGGCTTGTGGTTATGGTGATCTTTTTCAACAAGGATATGGACTT
GCAACCGCAGCACTAAGCACAGCTCTATTTAATAAAGGATCTACTTGTGGTGCAT
GTTTTGAGATAATTTGTGTCAATAACCCTCAATGGTGTATAAAAGGTGCAAGGTC
AATCATAGTAACTGCAACAAATTTTTGTCCTCCTGATTACTCCAAAACTACAGAT
ATTTGGTGCAATCCACCACAAAAACACTTTGACTTGAGTTATAAAATGTTCACCT
CTATTGCTTATTATAAAGCTGGTGTCACCCCTGTTAAATATCGTCGTGTTCCATGC
TCCAAAAGTGGGGGTGTTAGGTTTGAACTCAAAGGAAACCCTTATTTCTTGCTTG
TTTTGGTTTATAATGTTGCTAATGCCGGTGATGTCTCTAGTATGAGTATCAAAGGG
TCTAAGACTGGATGGATTCCCATGACACGCAATTGGGGACAAAAATGGAATACT
GGAACGAATTTGGTAGGACAAGCTTTGTCATTTAAAGTTACGACAAGTGATGGAA
CAACTAAACAGTTTGATTCAGTTTCTCCTTCCAATTGGCAATTTGGACAGATTTAT
GAGAGCAAGGGAAATTTTTAAATATATAGTTTAAATGAGAAATATATCAGTCACA
AAATTATTAGATAGGAGTATTGGGTTAAATAATAATCATGTAATTTTTATTTTTTT
TGAGTCAATAATCATGTAATTTTGATTCTACTATATAATAATATCATTGTCAATCA
TATTAATTGCAGCTTCTTCCTCTAATAGAATTAAATGATTCAT






