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# NCR/NCR- | Cys Residue| Bacteroid
like genes #in Motif | Morphotype
Lens culinaris 65 4,6,8 E-B (+TD)
Vicia villosa ? 4,6 E-B (+TD)
Vicia sativa ) 4,6 E-B (+TD)
Pisum sativum 360 4,6 E-B (+TD)
Medicago sativa 87 4,6 E-B (+TD)
; -Medicago truncatula 700+ 4,6 E-B (+TD)
Trifolium pratense 425: 460 4,6 E-B (+TD)
-Melilotus officinalis 412 4,6 E-B (+TD)
-Cicer arietinum 24; 65 2,4,6,8 E-NB
Astragalus sinicus 167 4,6, 6+ E-NB (+TD)
Glycyrrhiza uralensis 7 4,6 E-NB
Lotus japonicus 0 NA U
Phaseolus vulgaris 0 NA u
Glycine max 0 NA U
Arachis hypogaea 55 8 S
Arachis duranensis 10 6,8 S
Aeschynomene indica 44 6,8 S
Aeschynomene afraspera 38 6,8 S
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