IDENTIFICATION

Species: Trifolium pratense

Locus: Tp57577_TGAC_v2_mRNA26650

Gene Model: Tp57577_TGAC_v2_mRNA26650
Description: TprEXLB-02

Family: Expansin Like Beta

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
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Query seq,
Superfanilies

PLNO30Z3
+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN03023 super family 33621 Expansin-like B1; Provisional 3-251 2.22e-103
Peptide

>TprEXLB-02

MDLSFKYQFSLVCVILLFPALCSCKEYYAKSRASYYGTSDGYGNSRGACGFGYYGKI
VNDGSVTAVSAKLWKNGEGCGACYQVKCKIPQLCDYNGTYVVVTDYGEGDRTDFI
TSPHAFSKLGRNAVASEKLKKYGVLDVEYKRVPCTFKGNNIVYQINENSRNPGYFAI
NVLYVGGTYDVTTVEIWQREQHQWVAMRRSYGAVFDFANPPEGEIRLRFQVSSNIE
AHYYVVSRFPVPAVWKAGATYSTKILPY*

CDS (coding sequence)
>TprEXLB-02

ATGGATCTTAGTTTTAAGTATCAATTTAGCCTTGTTTGTGTTATTCTGTTGTTTCCA
GCACTATGTAGCTGCAAAGAATATTATGCCAAATCTAGAGCTTCCTATTATGGCA
CCTCTGATGGCTATGGAAATTCAAGGGGAGCTTGTGGTTTTGGATACTATGGAAA
AATAGTGAATGATGGCAGTGTCACAGCTGTGTCTGCAAAGCTGTGGAAAAATGG
AGAAGGCTGTGGTGCATGCTATCAAGTAAAGTGCAAAATACCACAATTATGTGAT
TACAATGGAACATATGTTGTGGTAACTGACTATGGTGAGGGAGATAGAACTGATT
TCATAACGAGTCCACACGCCTTCTCAAAATTAGGACGCAACGCAGTTGCATCTGA
AAAATTGAAGAAATATGGAGTATTGGATGTTGAATACAAAAGAGTTCCTTGTACA
TTTAAAGGCAACAATATTGTGTACCAAATCAATGAAAATAGTAGAAATCCTGGCT
ACTTTGCTATCAATGTTCTTTATGTTGGAGGAACTTATGATGTCACTACTGTTGAA
ATATGGCAGAGAGAACAACACCAATGGGTGGCGATGCGTAGATCTTATGGGGCA
GTATTTGACTTTGCTAACCCACCAGAAGGTGAAATCAGATTAAGATTTCAAGTGA
GTAGCAATATTGAAGCTCATTATTATGTGGTGTCAAGGTTCCCAGTTCCTGCAGTT
TGGAAGGCTGGTGCTACTTATTCCACTAAGATTCTGCCTTATTAA

Nucleotide
>TprEXLB-02

CATCTCATACAAATATTTCACTTGTATAATTTCTTACCTTTCAAAGTAAAAATAAA
TATTTCACTTGTATATTGTATTGCATTTCATAACTTGTGTTGCTTCATTAGACATGG
ATCTTAGTTTTAAGTATCAATTTAGCCTTGTTTGTGTTATTCTGTTGTTTCCAGCAC
TATGTAGCTGCAAAGAATATTATGCCAAATCTAGAGCTTCCTATTATGGCACCTCT
GATGGCTATGGAAATTCAAGTATGTCATATGATTGTGATCCTCCCTTTGTAGCTAG
ATATATACACTATATATATGATTCATGATTGACCAATTGATATTATTTTAGGGGGA



GCTTGTGGTTTTGGATACTATGGAAAAATAGTGAATGATGGCAGTGTCACAGCTG
TGTCTGCAAAGCTGTGGAAAAATGGAGAAGGCTGTGGTGCATGCTATCAAGTATG
TAACTTTTCTTTCCTTTCATTTTTAATTTCAATATTTCCAATAAACCTTAGTAAAAG
AATGCTTTATCATCATTTAAACTTTACAAAATATAAATGATGGCGTACACTTAATT
TAGGTAAAGTGCAAAATACCACAATTATGTGATTACAATGGAACATATGTTGTGG
TAACTGACTATGGTGAGGGAGATAGAACTGATTTCATAACGAGTCCACACGCCTT
CTCAAAATTAGGACGCAACGCAGTTGCATCTGAAAAATTGAAGAAATATGGAGT
ATTGGATGTTGAATACAAAAGAGTTCCTTGTACATTTAAAGGCAACAATATTGTG
TACCAAATCAATGAAAATAGTAGAAATCCTGGCTACTTTGCTATCAATGTTCTTTA
TGTTGGAGGAACTTATGATGTCACTACTGTTGAAATATGGCAGGTATATTACTTA
CACAATACTACTTTATTAGTATTTGACTAAATTTTGCTTATATTTAAAACCAGAAG
GACCGTATAATACAGATGGTCTATTTTTTTATACAATCATCTAATTAGATTTTGTT
ATTCAGAGAGAACAACACCAATGGGTGGCGATGCGTAGATCTTATGGGGCAGTA
TTTGACTTTGCTAACCCACCAGAAGGTGAAATCAGATTAAGATTTCAAGTGAGTA
GCAATATTGAAGCTCATTATTATGTGGTGTCAAGGTTCCCAGTTCCTGCAGTTTGG
AAGGCTGGTGCTACTTATTCCACTAAGATTCTGCCTTATTAATTGTTAGACAAAAA
AGACTTCAGTTTAAAATCCCATAAACTGTTGTTTTATCAAAAAAAATGTGTGACT
AGAATAATGGGATTCGTGTATT






