IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr4g075790

Gene Model: Medtr4g075790.2
Description: MtrEXLA-02
Family: Expansin Like Alpha

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mtruncatula_Mt4 Ovl
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T01716

EXTERNAL RESOURCES



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mtruncatula_Mt4_0v1
https://www.genome.jp/entry/T01716

GENE STRUCTURE

MErEXLA-02 L —
5 -

| 1 1 1 1 1 1 1 1 L
Obp 20Kp 300bp G0bp R00DD 100060 13006p 140060 16000p 150060

Legend:

CDS s upstreamy downstream — Iniron

DOMAIN ARCHITECTURE

1 2 {]

I 0 ' ' | i i i ' 1 ' 0 i ' U i 0 i i | [ [ 0 0 | ' i i i 1 i ‘" [ i 1 [ [ ' ' | i i i ' 1 i i [
Query seq, MELMNNCMOYRCKNOAT CTHEGT Ky WL TOLNHNND TOFYLSSRAF TAMAKGM SOOI LKLG IVOT EYKRWPCE YKKONLAVRYVEE SSKKPOYLATKFLYQGGI TE IVGYIVAIVGSS NISF LSRNHGAVID TSRYPOCALOFR Iv VT SG YOCKUL WAKK VL PRCMENGY IV IS0 QI TE IRGEGCSPCHIE TWS
Superfanilies LIS

Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN03023 super family cl3362 Expansin-like B1; Provisional 9-178 1.30e-60
SEQUENCES

Peptide

>MtrEXLA-02

MKLMNNLMQVRCKNQAICTKEGTKVVLTDLNHNNQTDFVLSSRAFTAMAQKGMS
QQILKLGIVDIEYKRVPCEYKKQNLAVRVEESSKKPDY LAIKFLYQGGQTEIVGVDVA
QVGSSNWSFLSRNHGAVWDTSRVPQGALQFRIVVTSGYDGKWLWAKKYVLPADWK
NGVIYDSDIQITEIAQEGCSPCNDETWS*

CDS (coding sequence)
>MtrEXLA-02

ATGAAATTAATGAACAATTTGATGCAGGTAAGATGCAAGAACCAAGCTATATGC
ACAAAAGAAGGTACCAAAGTGGTATTAACTGATCTTAATCACAATAATCAAACTG
ATTTTGTCCTAAGCAGTAGAGCCTTTACAGCTATGGCTCAAAAGGGTATGAGCCA
ACAGATATTGAAACTTGGCATTGTTGACATTGAATACAAGAGAGTACCATGTGAG
TACAAAAAACAGAATTTGGCTGTTCGTGTTGAAGAATCAAGCAAAAAACCAGAT
TATTTAGCAATTAAATTTTTGTATCAAGGGGGTCAAACAGAGATAGTAGGTGTTG
ATGTAGCTCAGGTTGGATCTTCAAATTGGAGTTTCTTGAGTAGAAATCATGGGGC
AGTGTGGGACACAAGTAGGGTTCCACAAGGGGCATTGCAATTTCGTATAGTGGTT
ACATCAGGGTATGATGGTAAATGGCTATGGGCAAAAAAGGTTCTTCCAGCTGATT
GGAAAAATGGGGTGATATATGATTCTGATATTCAGATTACAGAAATTGCACAAGA
GGGTTGTTCACCATGTAATGATGAAACATGGTCATAA

Nucleotide
>MtrEXLA-02

ATGTCAATTTGTTTTGTACTTTACCCTTCTCATTTCTCAAAATCATATACCATATAT
GGCTTTCTTTCTTTGCTTCTTCTTTTTCATTCTTGCTTCCTCAGCCACTGCTTGTGAT
CGTTGCTTGCATCAATCCAAGGCTTCATATTTCTCAAAAGCTTCTGCTCTTTCATG
TAACAATAACAATCATTCATAATTTCTTTTCAATATTCATCTTATATAGAAAATAA
AAAATATGTTGTTGATAATTGATTTTTTTTTATATGCAGCTGGGGCATGTGGGTAT
GGTTCTTTAGCACTTGACTTTAGTGGTGGACACCTTGCAGCTGGTGTTTCTTCACT
CTTCTATAATGGAGCTGGTTGCGGTGCTTGCTTCCAGGTATATACACAAATCATCG
TATTTAAGGTTTTAAATTGCAGTTGCAGTCATTGTAGTTGTCGGTGTTATTAATCA
TGCGGACGCAATACAATTATAAAAGTCACCAGAATCTTTGCATTGCGTCCGCAAT




TTTAAAACTACGCTGACATTTAGCGAAATTAAATATATCTTTTATTGATGTCATGA
AACTTTTGTTTTAATGAAATTAATGAACAATTTGATGCAGGTAAGATGCAAGAAC
CAAGCTATATGCACAAAAGAAGGTACCAAAGTGGTATTAACTGATCTTAATCACA
ATAATCAAACTGATTTTGTCCTAAGCAGTAGAGCCTTTACAGCTATGGCTCAAAA
GGGTATGAGCCAACAGATATTGAAACTTGGCATTGTTGACATTGAATACAAGAGG
TAAGACATTTAAACCACTTTTTTGTAGCTTTACTTTAGTTATAAGTTGTTTCTAGAT
AAGTTCTAGATTTTCTTTTGTTAATGTAGCTTTTGTTTTTTTCCACATTCTTGATAT
GCCAGCATTTTTTGTTGGACCCACTTCCCACCTAGCTAGTAGACAGTGGCACCGTC
CCACCATTGAAAATAGAACACCAATGTAGACAAATTATATGAATGAATCTAAGA
CAATTATATAGCGCAATAATAATAGTAACGGTCTAATCTGCTGTACTATATATTA
AATTTAATGTAACAATGTAATGTATATATAACACGTATAATGTCAGAATTCAGAT
ATTTTGTGTCTGTTGCAAGCATCAAATACAAAGCAATGATTAATTTTATAGTGTCT
TAAATTTGGAAATGGTGCACAAAATTCATATTCATATATTTATTTATTTATCAACT
GCATATGGTTGCTGAACATTTATGATTTTAATGGTGCAGAGTACCATGTGAGTAC
AAAAAACAGAATTTGGCTGTTCGTGTTGAAGAATCAAGCAAAAAACCAGATTATT
TAGCAATTAAATTTTTGTATCAAGGGGGTCAAACAGAGATAGTAGGTGTTGATGT
AGCTCAGGTATATATTAATACTATATGCCAAAAACAATCATTACCAAGTGTTTTT
ATTGAATTAAAAAAATATTAACCATATTGTTTTTTGTGGTTATTAATTACTTACTA
GGTTGGATCTTCAAATTGGAGTTTCTTGAGTAGAAATCATGGGGCAGTGTGGGAC
ACAAGTAGGGTTCCACAAGGGGCATTGCAATTTCGTATAGTGGTTACATCAGGGT
ATGATGGTAAATGGCTATGGGCAAAAAAGGTTCTTCCAGCTGATTGGAAAAATG
GGGTGATATATGATTCTGATATTCAGATTACAGAAATTGCACAAGAGGGTTGTTC
ACCATGTAATGATGAAACATGGTCATAATTCAGGACAAAGACAAACTATAGTGCT
GAATATAACCCCACATAACATATACATATATAGATTTTAGGTGGCTTTAATTTTAT
TCTTCTGTGTATTATAGGCTTACAAACCAAATGTAATACCCAGAAATCATATGGA
ATAGCTTAATAAAATTAATATGTGTTGTCTCCTTTGTGACTACTC






