IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr0040s0140

Gene Model: Medtr0040s0140.1
Description: MtrEXPA-30
Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Mtruncatula_Mt4 Ovl
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T01716
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+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLND0050 super family 31535 expansin A; Provisional 6-256 5.50e-89
SEQUENCES

Peptide

>MtrEXPA-30

MLLSKMGVLLFTFLYLILLYSINIVAYKDQEWKKATATYAKDTEGSLITEGACGYGD
LHKASYGKHSVGLSTILFNRGSTCGACYEIRCVDHILWCMLGSPSVIVTATDFCPPNF

GLSVDYGGWCNFPREHFELSQAAFAEIAKGKADIIPIQYRRVKCERSGGLKFTMSGSS
HFYQVLITNVGLDGEVFAVKVKGSRTGWIPMARNWGMNWHCNVNLQHQPLSFEVT
SSTGKTLTSYNVAPPNWQFGQTFQGKQF*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-30

ATGCTGTTATCTAAAATGGGTGTTCTTCTGTTCACATTTCTCTACTTGATTTTATTA
TATTCAATCAACATTGTTGCTTACAAGGATCAAGAATGGAAGAAAGCCACTGCAA
CTTATGCCAAAGACACAGAAGGATCTCTAATTACAGAAGGAGCTTGTGGTTATGG
AGATCTTCACAAAGCTAGCTATGGAAAACATAGTGTTGGATTAAGCACAATTTTG
TTCAACAGAGGGAGTACATGTGGGGCTTGCTATGAGATCAGATGTGTTGACCATA
TCTTGTGGTGTATGCTTGGAAGTCCTTCTGTTATTGTTACTGCCACTGATTTCTGTC
CTCCTAATTTTGGCCTCTCAGTTGATTATGGTGGTTGGTGTAACTTTCCAAGAGAA
CATTTTGAGTTGTCACAAGCTGCATTTGCTGAAATTGCTAAGGGGAAAGCTGATA
TTATTCCCATTCAATATAGAAGAGTGAAGTGTGAAAGAAGTGGAGGGTTGAAATT
CACAATGAGTGGAAGTTCTCATTTCTATCAAGTCCTGATAACTAATGTGGGGTTA
GATGGTGAAGTTTTTGCTGTGAAAGTGAAGGGATCTAGAACAGGATGGATACCA
ATGGCAAGGAATTGGGGAATGAATTGGCATTGCAATGTCAACCTTCAACATCAGC
CTTTGTCCTTTGAGGTAACCAGCAGCACTGGAAAAACACTCACATCTTACAATGT
AGCACCTCCAAACTGGCAATTTGGACAAACATTTCAAGGAAAACAATTTTAG

Nucleotide
>MtrEXPA-30

GTAGTTTTTTTTTATAGTATTAATACATAAAAAATATTATTTTTAGAACAAAAGTA
TACCTAATAATCCACCGGTAAAATTTGTCAATGTTCATATGTGGATCTTTAAGCGG
AGGTATCCTGATATGTAGGTAGAAAATTAAAACCCTTTTCTTATGGTTTAATTAAT
CCTCTACTATCTTAGCACCATTACCTCACATATGAGAAAAAAACAAAAAACCTAA
AAGTAAATTATATCATTTTAAAGTAATGATGATAATCAGTATCTAAATGCTGTTAT
CTAAAATGGGTGTTCTTCTGTTCACATTTCTCTACTTGATTTTATTATATTCAATCA



ACATTGTTGCTTACAAGGATCAAGAATGGAAGAAAGCCACTGCAACTTATGCCAA
AGACACAGAAGGATCTCTAATTACAGGTACTTTTCTTGCTCCTCCTTTGGTTCATA
ACAGCAACATTAATAGTCTTGTTTTGTCAAATGTACATGATTTTGTCCTCGTGAGC
TTAGCTCAGTTGGTATGGACAATGTATAATATATGCAAGGTCCAGTTTCAAACCC
CAGCCACCACAAAAAAAAAAAAAATAAATGTACATGATTTTTGTGTGCATGTGAT
GCAGAAGGAGCTTGTGGTTATGGAGATCTTCACAAAGCTAGCTATGGAAAACAT
AGTGTTGGATTAAGCACAATTTTGTTCAACAGAGGGAGTACATGTGGGGCTTGCT
ATGAGATCAGATGTGTTGACCATATCTTGTGGTGTATGCTTGGAAGTCCTTCTGTT
ATTGTTACTGCCACTGATTTCTGTCCTCCTAATTTTGGCCTCTCAGTTGATTATGGT
GGTTGGTGTAACTTTCCAAGAGAACATTTTGAGTTGTCACAAGCTGCATTTGCTG
AAATTGCTAAGGGGAAAGCTGATATTATTCCCATTCAATATAGAAGGTAGATAGA
TTTTTTTAAAAGTGTTTTTGGGATGTTTTTGCATAAACAACTTAATTAATCTCTTAT
TTGGTTAATGATGTTTATATAAGCGCTTATGTATAAACAATTTTTATAATCATAGA
AAAATGTCCTTGAACTGTTTTCATATAAACTTTTGACTCAATTACACATTTGGTTC
TTTAAGTTATTTTTAACTTTCATTTTAGTTCCTTGTGTTTTTTAGTTTCATTTTGGTT
GTGATTTAAGAGACTAATCTTAAATTGTAATTTAACCTAATCTTTTTTGCCCCTTTT
TATTAGCTATGTTATAGAGCTTAGTAAAATAAGTCATAAAATAATGGGTCTTGTT
AACCGGTGCTCCTGACGCACTGGTTAAAGAAGGCAAAAGAGGAAATTTTAACTC
AAAAATAACACTTTTTTAAACTTTTAATGCATTGATTACAGAACTTTTTCAAGGTA
AATACTATCATATTTGATTTCTGTTTTTGTTACTGCCACCGGTTAACCTGTTTTTGT
TACTGCCACCGGTTAACATTTTCCTAAAACAATTTATAAACATGTTATAAGTTTTC
TTATAAACTCTTCCAAATTTTTGTTTGTGAAAATGTGATGCAGAGTGAAGTGTGA
AAGAAGTGGAGGGTTGAAATTCACAATGAGTGGAAGTTCTCATTTCTATCAAGTC
CTGATAACTAATGTGGGGTTAGATGGTGAAGTTTTTGCTGTGAAAGTGAAGGGAT
CTAGAACAGGATGGATACCAATGGCAAGGAATTGGGGAATGAATTGGCATTGCA
ATGTCAACCTTCAACATCAGCCTTTGTCCTTTGAGGTAACCAGCAGCACTGGAAA
AACACTCACATCTTACAATGTAGCACCTCCAAACTGGCAATTTGGACAAACATTT
CAAGGAAAACAATTTTAGGCTTCAAAGAATCATGGTAGACCAAAAACGGTATAT
TTGCTCATGATTCATGATCAAAGAATTGTGCAAGTGTGATTGAAAATGATGGTTA
TAGAACATTTTGTTATATAAAATTGAGCCAATGGTATACACGCACGACTCAAAGT
CTTACAATTCCACCAACCAAAAAAGGAGTCATTGACGAAGTCTATTAACCAAGAA
GAGCAACTCATTTTATTCTCCATCATGCAAATTTAATTACTATCTTGCTTTAGTTTT
TTATGGTAAATTAAATTTTTATTTGTTTGATAGAATTTTACATTTTAATATTAGTTT
TAATTTAGACCTTTATTTTGAAAAAGTAAAAGCCATACCAAACAGGCTATTAGTC
CCTTATACCCGAACTGAACTGAGGCTATGCTGCCCTTTGAATAATTGTGGATAAA
CGTATCCAATACCGATG






