IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr12g0378651

Gene Model: HanXRQChr12g0378651
Description: HanEXPA-23

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Hannuus_rl 2
KEGG: https://www.genome.jp/entry/T05101

EXTERNAL RESOURCES
https://www.heliagene.org/



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Hannuus_r1_2
https://www.genome.jp/entry/T05101
https://www.heliagene.org/
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DOMAIN ARCHITECTURE
Quersy seq. h-—-l-—--l——-l—--l-—-l—--u-—-l—_-l-—--l—-d

Superfanilie PLNO0OS0O

List of domain hits

Name Accession ~ Description Interval E-value
|+] PLN00050 super family 31535 expansin A; Provisional 6-243 145e 126

SEQUENCES
Peptide
>HanEXPA-23

MKSIVIFIFSSLLLVSFPSIVNGGWLNAHATFYDDGTMGGACGYGNVYRQGYGTNNV
ALSSALFNDGLSCGACFQIMCVNDRQWCLPGSIVVTATNFCPPNPALPSEKGGWCNP
PLRHFDLSQPAFLRIAQYKAGIVPVAYRRVPCVRRGGIRFQMNGHPYENLVLITNVGG
AGDVHAVAIKGSRTGWQQMKQNWGQNWQSDTYFNGQSLSFMVTTSDGRTVVSNN
VVPANWSFGQTFSGSQFR*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-23

ATGAAATCCATTGTTATTTTCATTTTCTCTAGCTTATTGCTTGTTAGTTTTCCGTCA
ATCGTTAACGGCGGTTGGCTCAATGCACATGCCACCTTCTACGACGACGGCACAA
TGGGTGGTGCTTGTGGGTATGGGAATGTGTATCGTCAAGGGTATGGTACAAACAA
TGTAGCATTAAGTAGTGCTTTGTTCAATGATGGTTTGAGTTGTGGGGCATGTTTTC
AAATCATGTGTGTTAATGATCGTCAATGGTGTTTACCGGGTTCCATTGTTGTCACC
GCCACCAACTTCTGCCCACCGAACCCCGCCTTACCTAGCGAGAAAGGCGGCTGGT
GCAACCCTCCTCTACGTCATTTTGATCTATCTCAACCTGCCTTCCTACGCATTGCT
CAGTACAAAGCTGGAATTGTTCCTGTTGCTTATAGAAGGGTACCCTGCGTGAGAA
GGGGTGGAATTAGGTTCCAAATGAACGGACACCCCTACTTCAATTTGGTGTTAAT
TACAAATGTGGGTGGTGCTGGTGACGTGCACGCGGTGGCAATCAAAGGGTCAAG
AACAGGATGGCAACAAATGAAACAAAACTGGGGGCAAAACTGGCAATCCGACAC
TTATTTTAACGGGCAGTCTCTATCTTTTATGGTCACCACAAGTGATGGTCGGACTG
TGGTGTCCAACAATGTTGTCCCCGCTAATTGGTCTTTCGGGCAGACCTTCAGCGGT
TCCCAATTTCGTTGA

Nucleotide
>HanEXPA-23

ATGAAATCCATTGTTATTTTCATTTTCTCTAGCTTATTGCTTGTTAGTTTTCCGTCA
ATCGTTAACGGCGGTTGGCTCAATGCACATGCCACCTTCTACGACGACGGCACAA
TGGGTATGCAGTACTGATCATACATTATCTCAAATTTGTTGTGTTGTTTATTATTA

TTATTATTATTTTTAAAACGGTAACTCACACACTCTGTATGTATAACAGGTGGTGC
TTGTGGGTATGGGAATGTGTATCGTCAAGGGTATGGTACAAACAATGTAGCATTA
AGTAGTGCTTTGTTCAATGATGGTTTGAGTTGTGGGGCATGTTTTCAAATCATGTG




TGTTAATGATCGTCAATGGTGTTTACCGGGTTCCATTGTTGTCACCGCCACCAACT
TCTGCCCACCGAACCCCGCCTTACCTAGCGAGAAAGGCGGCTGGTGCAACCCTCC
TCTACGTCATTTTGATCTATCTCAACCTGCCTTCCTACGCATTGCTCAGTACAAAG
CTGGAATTGTTCCTGTTGCTTATAGAAGGTATATAAATTATTAAATTTCATGAGAT
GCCTTCACACATCGTGGGTATTTTGGTAAATTTACAAGCATTTGTCTTGAAAAGTT
ATTTTGTTATTTTGAAAGTATTAAATGTACTTTAGAAATTTTACAATTACTAAATG
TATTTTGGTAATCTACTTAAAATACCAACATATTTTTACAAAAGATTATCAGACCG
AATGCGTAGTGAACCGTCTCTAAACGAATCACGTACTTAGTGATCAGTCGTGAAC
CGTGACAAAGTTTTTTTATATCTACTTATTTAATAAAGAAACGAATATGAACAAG
ATATTTGTCTACTTAATTAAATTAATAAAGAAACGTATATGAACAAGAAGTTTTTT
TGTATCTACTTAGAAACTTTTGTTTATGCATCACTTGTTTCTTAATCATGCGATGAT
ATTGGTATTTGGATTTTCATTTATATATTTTAATTTAATTTTCATTTCATTTACATG
TGTTATAACAAATATGATTGAACACAAACTAGAGCAAACAAAGTTTGATTCTTTA
AAGCTTGTGTTTAATATATAATTTTTTCGTTTAATTCATCTCAATAAAGTAACAAA
ATGACAAATTACAAACAAATGACAGGTAAACATGAAACAAGTTGCACCGCAAAA
ATATGCTCTCTTTTTGCATGCTCTCTTTTTCTCCAATTTGTTTACATGCCTAAACAT
TGCAGTTCTAATACCAAACTATTTTAGTAATATTTTTTTGTTCTTGTTTTCTAGGGT
ACCCTGCGTGAGAAGGGGTGGAATTAGGTTCCAAATGAACGGACACCCCTACTTC
AATTTGGTGTTAATTACAAATGTGGGTGGTGCTGGTGACGTGCACGCGGTGGCAA
TCAAAGGGTCAAGAACAGGATGGCAACAAATGAAACAAAACTGGGGGCAAAAC
TGGCAATCCGACACTTATTTTAACGGGCAGTCTCTATCTTTTATGGTCACCACAAG
TGATGGTCGGACTGTGGTGTCCAACAATGTTGTCCCCGCTAATTGGTCTTTCGGGC
AGACCTTCAGCGGTTCCCAATTTCGTTGA






