IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr4g075790

Gene Model: Medtr4g075790.1
Description: MtrEXLA-01
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
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Query seq.
Superfanilies

PLNO3023
+ Name Accession Desecription Interval  E-value
[+ PLN03023 super family cl3362 Expansin-like B1; Provisional 26-244 1.11e-75
SEQUENCES

Peptide

>MtrEXLA-01

MAFFLCFFFFILASSATACDRCLHQSKASYFSKASALSSGACGYGSLALDFSGGHLAA
GVSSLFYNGAGCGACFQVRCKNQAICTKEGTKVVLTDLNHNNQTDFVLSSRAFTAM

AQKGMSQQILKLGIVDIEYKRVPCEYKKQNLAVRVEESSKKPDY LAIKFLYQGGQTEI
VGVDVAQVGSSNWSFLSRNHGAVWDTSRVPQGALQFRIVVTSGYDGKWLWAKKV

LPADWKNGVIYDSDIQITEIAQEGCSPCNDETWS*

CDS (coding sequence)
>MtrEXLA-01

ATGGCTTTCTTTCTTTGCTTCTTCTTTTTCATTCTTGCTTCCTCAGCCACTGCTTGTG
ATCGTTGCTTGCATCAATCCAAGGCTTCATATTTCTCAAAAGCTTCTGCTCTTTCA
TCTGGGGCATGTGGGTATGGTTCTTTAGCACTTGACTTTAGTGGTGGACACCTTGC
AGCTGGTGTTTCTTCACTCTTCTATAATGGAGCTGGTTGCGGTGCTTGCTTCCAGG
TAAGATGCAAGAACCAAGCTATATGCACAAAAGAAGGTACCAAAGTGGTATTAA
CTGATCTTAATCACAATAATCAAACTGATTTTGTCCTAAGCAGTAGAGCCTTTACA
GCTATGGCTCAAAAGGGTATGAGCCAACAGATATTGAAACTTGGCATTGTTGACA
TTGAATACAAGAGAGTACCATGTGAGTACAAAAAACAGAATTTGGCTGTTCGTGT
TGAAGAATCAAGCAAAAAACCAGATTATTTAGCAATTAAATTTTTGTATCAAGGG
GGTCAAACAGAGATAGTAGGTGTTGATGTAGCTCAGGTTGGATCTTCAAATTGGA
GTTTCTTGAGTAGAAATCATGGGGCAGTGTGGGACACAAGTAGGGTTCCACAAG
GGGCATTGCAATTTCGTATAGTGGTTACATCAGGGTATGATGGTAAATGGCTATG
GGCAAAAAAGGTTCTTCCAGCTGATTGGAAAAATGGGGTGATATATGATTCTGAT
ATTCAGATTACAGAAATTGCACAAGAGGGTTGTTCACCATGTAATGATGAAACAT
GGTCATAA

Nucleotide
>MtrEXLA-01

CTCTCATTTTCCTATGTCAATTTGTTTTGTACTTTACCCTTCTCATTTCTCAAAATC
ATATACCATATATGGCTTTCTTTCTTTGCTTCTTCTTTTTCATTCTTGCTTCCTCAGC
CACTGCTTGTGATCGTTGCTTGCATCAATCCAAGGCTTCATATTTCTCAAAAGCTT
CTGCTCTTTCATGTAACAATAACAATCATTCATAATTTCTTTTCAATATTCATCTTA
TATAGAAAATAAAAAATATGTTGTTGATAATTGATTTTTTTTTATATGCAGCTGGG




GCATGTGGGTATGGTTCTTTAGCACTTGACTTTAGTGGTGGACACCTTGCAGCTGG
TGTTTCTTCACTCTTCTATAATGGAGCTGGTTGCGGTGCTTGCTTCCAGGTATATA
CACAAATCATCGTATTTAAGGTTTTAAATTGCAGTTGCAGTCATTGTAGTTGTCGG
TGTTATTAATCATGCGGACGCAATACAATTATAAAAGTCACCAGAATCTTTGCAT
TGCGTCCGCAATTTTAAAACTACGCTGACATTTAGCGAAATTAAATATATCTTTTA
TTGATGTCATGAAACTTTTGTTTTAATGAAATTAATGAACAATTTGATGCAGGTAA
GATGCAAGAACCAAGCTATATGCACAAAAGAAGGTACCAAAGTGGTATTAACTG
ATCTTAATCACAATAATCAAACTGATTTTGTCCTAAGCAGTAGAGCCTTTACAGCT
ATGGCTCAAAAGGGTATGAGCCAACAGATATTGAAACTTGGCATTGTTGACATTG
AATACAAGAGGTAAGACATTTAAACCACTTTTTTGTAGCTTTACTTTAGTTATAAG
TTGTTTCTAGATAAGTTCTAGATTTTCTTTTGTTAATGTAGCTTTTGTTTTTTTCCA
CATTCTTGATATGCCAGCATTTTTTGTTGGACCCACTTCCCACCTAGCTAGTAGAC
AGTGGCACCGTCCCACCATTGAAAATAGAACACCAATGTAGACAAATTATATGA
ATGAATCTAAGACAATTATATAGCGCAATAATAATAGTAACGGTCTAATCTGCTG
TACTATATATTAAATTTAATGTAACAATGTAATGTATATATAACACGTATAATGTC
AGAATTCAGATATTTTGTGTCTGTTGCAAGCATCAAATACAAAGCAATGATTAAT
TTTATAGTGTCTTAAATTTGGAAATGGTGCACAAAATTCATATTCATATATTTATT
TATTTATCAACTGCATATGGTTGCTGAACATTTATGATTTTAATGGTGCAGAGTAC
CATGTGAGTACAAAAAACAGAATTTGGCTGTTCGTGTTGAAGAATCAAGCAAAA
AACCAGATTATTTAGCAATTAAATTTTTGTATCAAGGGGGTCAAACAGAGATAGT
AGGTGTTGATGTAGCTCAGGTATATATTAATACTATATGCCAAAAACAATCATTA
CCAAGTGTTTTTATTGAATTAAAAAAATATTAACCATATTGTTTTTTGTGGTTATT
AATTACTTACTAGGTTGGATCTTCAAATTGGAGTTTCTTGAGTAGAAATCATGGG
GCAGTGTGGGACACAAGTAGGGTTCCACAAGGGGCATTGCAATTTCGTATAGTGG
TTACATCAGGGTATGATGGTAAATGGCTATGGGCAAAAAAGGTTCTTCCAGCTGA
TTGGAAAAATGGGGTGATATATGATTCTGATATTCAGATTACAGAAATTGCACAA
GAGGGTTGTTCACCATGTAATGATGAAACATGGTCATAATTCAGGACAAAGACA
AACTATAGTGCTGAATATAACCCCACATAACATATACATATATAGATTTTAGGTG
GCTTTAATTTTATTCTTCTGTGTATTATAGGCTTACAAACCAAATGTAATACCCAG
AAATCATATGGAATAGCTTAATAAAATTAATATGTGTTGTCTCCTTTGTGACTACT
CAACTTCATTACTATGTATTC






