IDENTIFICATION

Species: Medicago truncatula
Locus: Medtr5g079950

Gene Model: Medtr5g079950.1
Description: MtrEXPA-19
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

EXTERNAL RESOURCES
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DOMAIN ARCHITECTURE
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Superfanilie: PLNO0OOSO

Llst of domain hits

Name Ac:esslon Descriptiol Interval E-value
|+] PLN00050 super family ci31 expansin A; Provisional 30-257 4 64e-121

SEQUENCES
Peptide
>MtrEXPA-19

MTKLNITTIFSFLALLLTSTEARLPGVYSGGAWQTAHATFYGGSDASGTMGGACGYG
NLYSQGYGVNTAALSTALFNNGLSCGSCFELKCSNDPSWCHPGSPSILVTATNFCPPN
FAQASDNGGWCNPPRPHFDLAMPMFLKIAQYRAGIVPVSYRRVPCRKQGGIRYTING
FRYFNLVLITNVAGAGDIVKTSVKGSKTGWMSMSRNWGQNWQSNSVLVGQSLSFR
VTSSDKRTSTSWNIVPSNWQFGQTFTGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>MtrEXPA-19

ATGACTAAGCTCAACATCACCACCATTTTCTCCTTCTTAGCCCTTCTCCTCACTTC
AACCGAAGCCAGACTCCCCGGTGTCTACTCCGGCGGAGCATGGCAAACCGCTCAC
GCCACCTTCTACGGCGGCAGCGACGCCTCCGGAACAATGGGTGGAGCATGTGGTT
ATGGAAATCTGTATAGTCAAGGTTATGGTGTGAACACAGCAGCATTAAGCACAGC
ACTATTCAACAACGGTTTGAGTTGTGGCTCGTGTTTTGAGTTAAAGTGTTCCAATG
ATCCTAGTTGGTGCCACCCTGGAAGTCCTTCAATATTAGTAACTGCTACAAATTTT
TGTCCACCAAATTTTGCTCAAGCAAGTGATAATGGAGGTTGGTGTAACCCTCCAC
GACCACACTTTGATCTTGCTATGCCTATGTTCCTCAAAATTGCTCAATATCGTGCT
GGTATTGTTCCTGTTTCTTACCGCAGGGTACCATGCAGAAAACAAGGAGGAATAA
GATACACAATCAACGGCTTTCGTTACTTCAACTTGGTTCTAATCACCAACGTTGCA
GGTGCAGGTGATATAGTGAAGACTAGTGTTAAAGGTTCAAAAACTGGTTGGATG
AGTATGAGTCGTAACTGGGGGCAAAATTGGCAATCAAATTCTGTTTTGGTTGGTC
AATCACTTTCTTTTAGGGTTACATCAAGTGATAAACGTACTTCAACTTCTTGGAAT
ATTGTTCCCTCTAATTGGCAATTTGGTCAAACTTTCACTGGCAAGAATTTTCGAGT
CTAA

Nucleotide
>MtrEXPA-19

AAAAACACAAACTCTCCCTTTTCCACACTCAAAAACAGAGCAATGACTAAGCTCA
ACATCACCACCATTTTCTCCTTCTTAGCCCTTCTCCTCACTTCAACCGAAGCCAGA
CTCCCCGGTGTCTACTCCGGCGGAGCATGGCAAACCGCTCACGCCACCTTCTACG
GCGGCAGCGACGCCTCCGGAACAATGGGTTAGTACTAGAAAAAAAAAACAACCA
CCAACCATACCACAATTTTATTTATTTTTTGTTCTAAAATACCTAGCAAATTCAAA




CTCGTGTTGCAACATATCAAATGTCTCTGATATCTTCGTTTAATAATGTTCTTTTTT
TTTTTTGTTGTTAATGTTAAATTTTGATCACATTTCAGGTGGAGCATGTGGTTATG
GAAATCTGTATAGTCAAGGTTATGGTGTGAACACAGCAGCATTAAGCACAGCACT
ATTCAACAACGGTTTGAGTTGTGGCTCGTGTTTTGAGTTAAAGTGTTCCAATGATC
CTAGTTGGTGCCACCCTGGAAGTCCTTCAATATTAGTAACTGCTACAAATTTTTGT
CCACCAAATTTTGCTCAAGCAAGTGATAATGGAGGTTGGTGTAACCCTCCACGAC
CACACTTTGATCTTGCTATGCCTATGTTCCTCAAAATTGCTCAATATCGTGCTGGT
ATTGTTCCTGTTTCTTACCGCAGGTAACTACTTCTCTTGTTACTTTCAATACAACCC
TATATTTTATTGCCCTTGATGTTGTGTTTTATTACAACTTTATACCCTTGCTGAAAA
TACTTGTGTCCTTTGATGTGCATGTAGGGTACCATGCAGAAAACAAGGAGGAATA
AGATACACAATCAACGGCTTTCGTTACTTCAACTTGGTTCTAATCACCAACGTTGC
AGGTGCAGGTGATATAGTGAAGACTAGTGTTAAAGGTTCAAAAACTGGTTGGAT
GAGTATGAGTCGTAACTGGGGGCAAAATTGGCAATCAAATTCTGTTTTGGTTGGT
CAATCACTTTCTTTTAGGGTTACATCAAGTGATAAACGTACTTCAACTTCTTGGAA
TATTGTTCCCTCTAATTGGCAATTTGGTCAAACTTTCACTGGCAAGAATTTTCGAG
TCTAAGGAAGAAAAATTATAAAAGCACTTTTTTATACTATTTACTAGTAATTTTGA
ATGTTTCTTGGTATGTGGATAGAGGGAAACAAGGTGGAGAAAAAAATGGAAGAA
AAAAAGTAGCATTATGATAGTGACTAGTGATGCTTTTAGGTTTTTATTTGTCTTGT
TTGTTAAGGTTTGTTTGGTGTTTGGTATAATGGGTTTTAACTTTTTTAGTTTTAGAG
AGAAAATGGAGGGAAAGATTATGTGAAATTTGTAAGGAGCTGAAGTGGCTTCAA
AGTTAAAATTCACTAGCCCGCAGCTATGGTTCTATATATTCTACATTATGTAATAT
ATATTATTATGTGACAAGACAAGATCAAGTGTGTTTGTC






