IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr6g012520

Gene Model: Medtr6g012520.1
Description: MtrEXPA-20
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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DOMAIN ARCHITECTURE
| e

Superfanilies PLNOOOS50

List of domain hits "

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLND0050 super family 31535 expansin A; Provisional 1-242 1.67e-118

SEQUENCES
Peptide
>MtrEXPA-20

MSHLGFLVLGIIFSLISYVHGYGRNWGWINAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNLYS
QGYGTNTAALSTALFNNGLSCGACYEIKCASDPKWCLHGSIVVTATNFCPPGGWCDP
PNHHFDLSQPVFQHIAQYKAGIVPVVYRRVRCRRRGGIRFTINGHSYFNLVLVTNVG
GAGDVHSVAIKGSRTRWQAMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFVVTTGNGHSIVSFN
VAPPSWSFGQTYTGRQFLY™*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-20

ATGTCTCATCTAGGCTTTCTTGTTCTAGGAATTATTTTCTCCTTGATCTCATATGTT
CATGGCTATGGTAGAAATTGGGGTTGGATTAATGCACATGCAACCTTCTATGGTG
GCAGTGATGCTTCTGGCACAATGGGTGGTGCATGTGGATATGGAAACTTGTATAG
TCAAGGTTATGGGACTAATACAGCAGCACTTAGCACTGCATTATTCAACAATGGT
TTGAGTTGTGGTGCATGCTATGAAATTAAATGTGCTAGTGACCCAAAATGGTGTC
TCCATGGCTCCATTGTTGTTACTGCCACTAATTTCTGTCCACCTGGTGGTTGGTGT
GACCCTCCTAATCACCATTTTGATCTCTCTCAACCTGTTTTCCAACACATTGCTCA
ATATAAAGCTGGTATTGTTCCTGTTGTTTATAGAAGGGTAAGGTGTAGAAGAAGA
GGTGGAATAAGGTTCACAATCAATGGTCATTCTTACTTCAATTTAGTCCTTGTGAC
TAATGTTGGAGGCGCTGGTGATGTGCATTCTGTAGCAATTAAAGGTTCAAGGACT
AGATGGCAAGCCATGTCAAGGAATTGGGGACAAAATTGGCAGAGCAACTCTTAT
TTGAATGGACAAAGTCTTTCATTTGTAGTCACCACTGGTAATGGTCATAGTATTGT
GTCATTTAATGTTGCCCCACCCAGTTGGTCCTTTGGACAAACCTACACTGGAAGG
CAGTTCCTCTACTAA

Nucleotide
>MtrEXPA-20

ATGTCTCATCTAGGCTTTCTTGTTCTAGGAATTATTTTCTCCTTGATCTCATATGTT
CATGGCTATGGTAGAAATTGGGGTTGGATTAATGCACATGCAACCTTCTATGGTG
GCAGTGATGCTTCTGGCACAATGGGTATGTATGTATGAAATTAATGTGTGCATAA
ACATAGCCATAGTTTTAAAATGTGGTTAATTGTTATGCTGCAAACTTTTACATTGC
GGTAAAATGCAGTTGAAATTGTGTCTGCATGTCGTTGTAGAGACCTCAAAATCCT
TTATACTGCAGTTGCGAATAGCAATATGAAACCATGAGCATAGCTATGAATTTTG



TTGGTCAAAGTTATATATTTTTATGTTTCTAGCTATACTTTGTGGATATGTAACCA
TTGTTTTAATTACCGAACCAGACATCGAACCGTTGAGACTTCTTATTCATGGTTGA
ACTACCTTAAATTGCTCGAACTTCAACAAAACCCTAATTGAATTGCCAAAACTAT
CAAGTCATTGTAAAGGGTGGTTCAAGGTTCAACTTGGTTGAACTGTCTGGTTCAC
TTCGGTTTTTAAAACATTGTTCCATAACTAACAAGAGGGGGGTAACCTTGGCGCA
ACTGGTAAAGTTGTTGTCATGTGACTGAAATGTCACGGGTTCAAGTCCTGGAAAC
AGACTATTGTGTAAAAAATATGGTACGACTGCGTACAATACACCAAATGGTGGG
ACCCTTTCCCGAACCCTACGTATGCGGAAGCTTTAGTGCACCGGGTTCCATAAGT
AACAAATGTGTTTGCTAAAGTTTTGTACTTTATGTTTATACTATAATGGTTATGTA
ACAAAAATCTAAAATTTCAGGTGGTGCATGTGGATATGGAAACTTGTATAGTCAA
GGTTATGGGACTAATACAGCAGCACTTAGCACTGCATTATTCAACAATGGTTTGA
GTTGTGGTGCATGCTATGAAATTAAATGTGCTAGTGACCCAAAATGGTGTCTCCA
TGGCTCCATTGTTGTTACTGCCACTAATTTCTGTCCACCTGGTGGTTGGTGTGACC
CTCCTAATCACCATTTTGATCTCTCTCAACCTGTTTTCCAACACATTGCTCAATAT
AAAGCTGGTATTGTTCCTGTTGTTTATAGAAGGTAATTTAATGTTCTCATTTTTTTT
TTTTTACCTTTATCCTTAACAATGTAGGAGGGTTTCTATAGTATTTTTATTTTGGC
TTAATTTTAGTAATTTTATGTTTTTGTTTCAGTTTGTTATTTTCGACCCATTAGAAT
TTTGTTATTTCCCTATTTAAGCTTAACAATTGTAGTCTAAGAGACAATTTGTATTC
ATTCAATAATATTTTAAAGGCCCACCTCTGAAGAACTTCTGACGTCGTTATTAACA
ATTTAGATTCTTTACTTTAAAAAAGTTACAATAAGATCTTAAAAATGACTATATA
AGTGTAATTTGTGCAAATATCATTATAATATTTTACTACTTGTTTGGCCATGATGC
TAACTTTTTTCCTTCATGCATGCTTTTTGATTGAAGGGTAAGGTGTAGAAGAAGAG
GTGGAATAAGGTTCACAATCAATGGTCATTCTTACTTCAATTTAGTCCTTGTGACT
AATGTTGGAGGCGCTGGTGATGTGCATTCTGTAGCAATTAAAGGTTCAAGGACTA
GATGGCAAGCCATGTCAAGGAATTGGGGACAAAATTGGCAGAGCAACTCTTATTT
GAATGGACAAAGTCTTTCATTTGTAGTCACCACTGGTAATGGTCATAGTATTGTGT
CATTTAATGTTGCCCCACCCAGTTGGTCCTTTGGACAAACCTACACTGGAAGGCA
GTTCCTCTACTAACAAACCCTTTAAATGCATATA






