IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr1g026020

Gene Model: Medtr1g026020.1
Description: MtrEXPA-01
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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Query seq,
Specific hits PLN00133
Superfanilies PLN00193 superfamily

Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN0OD193 PLN00193 expansin-A: Provisional 1-255 242e-172
SEQUENCES

Peptide

>MtrEXPA-01

MTKVMFILGTLIGLCCFTINSYAFKASGWTNAHATFY GGSDAEGTMGGACGYGNLY
SQGYGTRTAALSTALFNDGASCGQCYKICDYKTDPRWCIKGRSITITATNFCPPNFDL
PNDDGGWCNPPLKHFDMAQPAWEKIGIYRGGIVPVLFQRVPCKKHGGVRFSVNGRD
YFELVLISNLAGAGSIQSVSIKGSKTDWMAMSRNWGANWQSNAY LNGQSMSFKVTT
TDGVTRTFQDIVPSNWGFGQSFSSKIQF*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-01

ATGACCAAAGTTATGTTTATTTTGGGCACACTCATTGGACTATGTTGTTTCACAAT
AAATTCCTATGCCTTCAAAGCTTCTGGATGGACCAATGCTCATGCAACTTTTTATG
GGGGTAGTGATGCGGAAGGCACTATGGGAGGAGCTTGTGGTTATGGGAATCTGT
ATTCACAAGGGTATGGGACAAGAACAGCTGCATTAAGTACTGCTTTGTTTAATGA
TGGAGCTTCATGTGGGCAATGCTACAAAATCATTTGTGATTATAAAACAGACCCA
AGATGGTGCATAAAAGGAAGATCTATTACCATAACAGCCACAAATTTCTGTCCTC
CAAATTTTGATCTTCCAAACGACGATGGAGGTTGGTGCAACCCACCTCTAAAGCA
TTTTGATATGGCACAACCTGCTTGGGAAAAGATTGGAATCTATAGAGGAGGGATC
GTCCCTGTCTTATTTCAAAGGGTTCCTTGCAAAAAGCATGGAGGAGTTAGGTTCA
GTGTGAATGGAAGGGACTACTTTGAGTTAGTGTTGATCAGCAATCTGGCTGGTGC
TGGTTCAATCCAATCTGTTTCCATTAAAGGTTCCAAAACTGATTGGATGGCTATGT
CAAGAAATTGGGGTGCAAATTGGCAATCCAATGCTTATTTGAATGGTCAATCTAT
GTCCTTCAAGGTCACAACTACCGATGGAGTAACCAGAACTTTCCAAGACATTGTT
CCTTCCAATTGGGGATTTGGTCAATCTTTCTCTAGCAAGATCCAGTTCTAA

Nucleotide
>SMtrEXPA-01

TCTTGCACTCATTCATAAATTAAAATTATTTCTTAGCTATCTCATCTTGCAGTACCT
CACATGTTCCATCGTTACCTTAGACCCTCTGTTCCCTTATTTAAACCCAAACCTTTT
GTGGATTCAAATAACAAACAATATATGTAAATACAATTACAAATTCCATTTTTGT
ATTGTATCCTTCTACAATCCTTCACATTGGGTTTTAAGCATTCAACATATTAATTA
GCAAGATCAAAATGACCAAAGTTATGTTTATTTTGGGCACACTCATTGGACTATG



TTGTTTCACAATAAATTCCTATGCCTTCAAAGCTTCTGGATGGACCAATGCTCATG
CAACTTTTTATGGGGGTAGTGATGCGGAAGGCACTATGGGTAAGCCCTTGTCACA
CCACTTTTCAACATTTTATTTCTAGTTTTTTTTTTATAGATTTCTTTTATTTGTAGCG
ATGCCTTCCATTCATGTGTAATTTTCTGTATATATATAATCATGTTAGAATTAGTC
GAATATTGTTTAAGGTCTTTACATAAGTTAGTCATGATTAGTTGTAAATCGGTAAC
GATAATTTGAATATGTGTGATTCAGGAGGAGCTTGTGGTTATGGGAATCTGTATT
CACAAGGGTATGGGACAAGAACAGCTGCATTAAGTACTGCTTTGTTTAATGATGG
AGCTTCATGTGGGCAATGCTACAAAATCATTTGTGATTATAAAACAGACCCAAGA
TGGTGCATAAAAGGAAGATCTATTACCATAACAGCCACAAATTTCTGTCCTCCAA
ATTTTGATCTTCCAAACGACGATGGAGGTTGGTGCAACCCACCTCTAAAGCATTT
TGATATGGCACAACCTGCTTGGGAAAAGATTGGAATCTATAGAGGAGGGATCGT
CCCTGTCTTATTTCAAAGGTTAGAATTTTGATCTGTGCTATATCTTGTCTTGTTTTA
ATAATTATAAATGTTAATATCCTTATAATAAGACCAATGACATCCCTCTAAAAAA
AAATTATATTTTCACACCAAATTAGATGGTTATCGCATTTTAAATATGTGGTTAAT
ATAACAAGTTGTTACCCTTCATTAACTATGCACTCAATACTGCATGAAAAATGAT
AGGTTTACACCCTTTTTTTTTATGTACCACTCATGTACACCCTCATATGGAAGGGG
TATTTTAGTCATTTCACGTCACACCATCACCTTTTTTTTTGGATGAGTTTTACTATT
TTTGCTACATGTCACAATTGTGTGGATTTCACGTGTATGCCACCTAAGGTGGTCTA
TGTATAAGTGCTCATACTGCAGGGCCGGTCTAAAGGTAAAGCCTCCAAAACCCTC
ACTTTAGGCCCCCAACAAAAAAGTTATTTTTTATTAGATTTTACGAGGAAAAAGA
CCTCATATTCTAATAAAAAGGCACCATATATTCAACCTTGCTTTAGGCCCCACTTA
TTTTTAAAAAGTATTAGATCGGCCTTGTAACACAATTAGCCATAATTTTAAAGTG
GTTAACGACGATTTTCAAGTGTATATTTGTACACAAATTGTGTTGTGATTAATGAG
TATGATATATATTTGAACATTTTTGGGCAGGGTTCCTTGCAAAAAGCATGGAGGA
GTTAGGTTCAGTGTGAATGGAAGGGACTACTTTGAGTTAGTGTTGATCAGCAATC
TGGCTGGTGCTGGTTCAATCCAATCTGTTTCCATTAAAGGTTCCAAAACTGATTGG
ATGGCTATGTCAAGAAATTGGGGTGCAAATTGGCAATCCAATGCTTATTTGAATG
GTCAATCTATGTCCTTCAAGGTCACAACTACCGATGGAGTAACCAGAACTTTCCA
AGACATTGTTCCTTCCAATTGGGGATTTGGTCAATCTTTCTCTAGCAAGATCCAGT
TCTAAATAACCCCCAAAATTAATCATAAGGATAAGGGTTCTCTAAAGTTATGGGT
TTTGGGTTTAATTTTGGATTCAACATTTTCACATAATCATTAGAAAATTTCTCAAT
TCGCCCCAGCTCAAAATAAAAATACTATCAGAAGCGTGCTTCCGATAAAATGTCG
CATTTTTGGACGGTGGTTGAGCAATCACCAGAACGGCTGAGGCATGCTTTTTTATT
TTACTGGAGCAGCCCGCCACCCTTCTTCTGAATTAAGCCATATGGCTTGCATTGCA
TGAATTGACAATCATCATCCTATCAAGCATGTAGAAATTAATAAGCATTTTTCTA
GTTTCTATATTTTATATATATATACTATTAAACTCATTGTTGTAATATGAATAGTA
CTATTGTTCTAGCTTTACTGCAAGAATTGGGAAATTATTGATTTCCTAAGATTTTA
AATTTATATAGAGTCTTGTTCATTGTCTATGTTTTTTTATTTATTAATTCTATGTAG
AATTTCTTCCTCTATGACAACAAAAGTTTTT






