IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr15g0486391

Gene Model: HanXRQChr15g0486391
Description: HanEXPA-36

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
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DOMAIN ARCHITECTURE

Query seq,
Superfanilies PLN0OOO50

List of domain hits *

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLND0050 super family cl31535 expansin A; Provisional 49-274 1.28e-103

SEQUENCES
Peptide
>HanEXPA-36

MASSLNVIICGHWFLLVISPY AYANMINPVSRTKNQNHPKHLNHPNPIWKNAHATFY
GGSDGTQGMGGACGYEDVKQKGYGTQNTALSQALFNNGQTCGACFEIKCVNNNR
WCKPGSPPLVVTATNLCPPNLNLPSNNGGWCNPPNEHFDLSQPSFLQIAEYKAGITPI
QYRRVPCAKKGGIRFTITGNPYHTMVLVWNVGGAGDVTCMEVKGHECKKWNTMS
RNWGQVWVTSVVLVGQSLSFRVRTSDGRTTTSLNVAPRNWQFGQTFEGTNFK*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-36

ATGGCATCATCTTTGAATGTCATCATTTGTGGCCATTGGTTTCTCCTTGTTATTTCT
CCCTATGCATATGCAAACATGATCAATCCTGTTTCACGAACCAAGAACCAAAACC
ACCCTAAGCACCTAAACCACCCCAACCCCATATGGAAGAATGCTCATGCCACTTT
CTATGGAGGAAGTGACGGCACGCAGGGAATGGGGGGTGCGTGTGGTTACGAGGA
TGTGAAACAGAAGGGATATGGCACGCAAAACACCGCATTGAGCCAAGCCTTGTT
CAACAACGGCCAAACATGTGGGGCTTGTTTCGAAATCAAATGTGTCAACAACAAC
CGATGGTGTAAGCCCGGGAGTCCACCTCTCGTCGTCACAGCCACCAACTTATGCC
CGCCAAACTTAAATCTACCAAGCAATAATGGTGGGTGGTGTAACCCCCCAAATGA
GCATTTTGACTTGTCTCAACCATCGTTTCTACAAATAGCCGAGTACAAGGCTGGC
ATCACTCCCATCCAGTACAGAAGGGTTCCATGTGCTAAGAAAGGAGGAATAAGG
TTTACAATAACCGGAAATCCTTATCACACAATGGTATTAGTATGGAACGTTGGGG
GTGCAGGAGATGTTACTTGCATGGAAGTGAAGGGACATGAGTGCAAAAAGTGGA
ATACAATGAGTAGAAACTGGGGTCAAGTATGGGTGACTAGTGTTGTTTTAGTTGG
TCAGTCACTTAGTTTTCGGGTTCGTACAAGTGATGGTCGAACCACAACCTCGTTG
AACGTAGCCCCAAGAAATTGGCAGTTTGGTCAGACTTTCGAGGGAACTAACTTCA
AGTAG

Nucleotide
>HanEXPA-36

AATCAAATAAAGAACGAAATGTGAAGGCAATATCAATGCAATTCGAAAATCAAC
AAGTTTGGTTTGGTTTCCCTCCTTACCAATGGCATCATCTTTGAATGTCATCATTT
GTGGCCATTGGTTTCTCCTTGTTATTTCTCCCTATGCATATGCAAACATGATCAAT
CCTGTTTCACGAACCAAGAACCAAAACCACCCTAAGCACCTAAACCACCCCAACC




CCATATGGAAGAATGCTCATGCCACTTTCTATGGAGGAAGTGACGGCACGCAGG
GAATGGGTACGTTTGCGCATAATATTTAATAAACCACATTTTTTTTTCTAATGCAT
GAAATTCCATATATGAACATACGGGTCGTATGTATACATGTAACCTATTTATACG
GTTAGTATGAGTTATCAATTTCGTTTCCTTTCGGTCCAAATTAAAAGGTAACAGGA
AATAAATAGAACTACTTCAAAATTAATGAAAGATATTTAGTAATATATAACTAGT
GGTAATGTTTAGAAGAATTTATTAGTCGTTCTTGAGAATTCGAGGGCTCTCTGCG
ACTAGAAAAAATAAGCCCTTAAAATATAAATTACAAAATTTTATTTATAAAAAAT
CAATAATATGATGATAACGATCAATTAATAATTAAAAGGTCGAAATATGATAACA
TCAAAGGGTTCAAAGGGAGTTCAAAAATCAAAAGGAGTTAAATGGTTTAAAAAA
CAAACAAACCCTGATTTCTCCTTGAGGATGACTAACGAATCGTCCGTAACTTTGTT
GTCTTATTCATTGCACATAGCAGATTCGTTGATTGTCAGATGGCTTAGATCGCTCC
TTGACCACTTACCCTATTGATCGCCAGACGCCAATTGACCCTTAGGCCTTTCACAT
TTTGCTACACTACCAAAAGATTATTTTATTCAATTAGATTTAACATTTTAAGTTTTT
AACTGGGTTACATAAGTTTAGTCGGGTTAAATGAGAAAAAAAAAGGGTTTGAAT
GAGCCAAAACTAAATATGTAATTGTGTATTAGGTTAGTTTTTTCTTTTTAATTAAA
AGAACATTAATTGTAAAAAAGTAAAAAAATTCTATTGGGTTGTAAATATTATTGG
GCTATTATATTATAAGCTTTTGTTAAAAGAAGTATACCGAATCTGCCCAGCCCAT
GTGCCAGCTCTTATACTCTAGACTAGTTGAAATATCCCATGGGCCGGCTCCTTACA
CCTTTTATTTTATTTTTTTATTATAAGTTTACTAATATTTATAATAAAATACGTGAA
TATCAATATAAATAAACAAATACATGTTCATATAATAAAATATTTTAAAATTCAT
ATGATATGCATTTTTCAATATGATCATAAGAATTATATATGTTTTTTGAAAGTTTC
AATCGAGTTGCTTATGGTGTATAAAATAAACAAAAAGCTTCTAAATTGCTATAAT
TTGTGGCTCTATTATAGCAACATTTTCATGTTATTTAATTTGGAATTTTATTTTGGA
ATATCTTCATGCCTCTAAACTAAGGACATGGCTACTCACCATGATGAAAGAAATT
AAATCTTCTCTGGAAAATATTATAAAATAAGAGCAAAAATTGTGTTAATCACTCA
ATTATCAAAATGGAGAAGAGAAAAAAATGTATATCTAACAAGTGTACATTATCTT
TCGAAATTTTAGGGGGTGCGTGTGGTTACGAGGATGTGAAACAGAAGGGATATG
GCACGCAAAACACCGCATTGAGCCAAGCCTTGTTCAACAACGGCCAAACATGTG
GGGCTTGTTTCGAAATCAAATGTGTCAACAACAACCGATGGTGTAAGCCCGGGAG
TCCACCTCTCGTCGTCACAGCCACCAACTTATGCCCGCCAAACTTAAATCTACCA
AGCAATAATGGTGGGTGGTGTAACCCCCCAAATGAGCATTTTGACTTGTCTCAAC
CATCGTTTCTACAAATAGCCGAGTACAAGGCTGGCATCACTCCCATCCAGTACAG
AAGGTATTTTTTTTTCATTATAAGGACTAGCTTTTAATTAGCTACATTTAGAAGTA
CCAACGTTGAAATGCTTAAGACCATGTGTTAAACCCAGTGGACTAAAATGGCAAC
GGTGAAACCTTTTTGAACTCACAAGTGAAAAATGGAACCTTTGGACTAAACAGGC
AAAATGGCCCAAACCACATGAACTAAAATGACATTTAACTCTATAATTTTTATCA
ATACATTTTAAGAACTATAAAAGTTATTTTGAACAGGGTTCCATGTGCTAAGAAA
GGAGGAATAAGGTTTACAATAACCGGAAATCCTTATCACACAATGGTATTAGTAT
GGAACGTTGGGGGTGCAGGAGATGTTACTTGCATGGAAGTGAAGGGACATGAGT
GCAAAAAGTGGAATACAATGAGTAGAAACTGGGGTCAAGTATGGGTGACTAGTG
TTGTTTTAGTTGGTCAGTCACTTAGTTTTCGGGTTCGTACAAGTGATGGTCGAACC
ACAACCTCGTTGAACGTAGCCCCAAGAAATTGGCAGTTTGGTCAGACTTTCGAGG
GAACTAACTTCAAGTAGATAGAAGACACAATACCAATGAGGTGGCGATTCATTG
ACAGGGATTAAGTCCTATATACGACAAAGGTTAAAAGAAATTTGCCGTTCAAAA
AAGAAAAAAAAAGATAGAAGACACAGTATAGATAGTAAGCTAGAATTTCGTTCC
TTTAGTTTATTTATTGTAATAACTCCTGAGTTTATAGATGTATTCAATGTGAGTGT




TAATTTAGTGGAACACCTCCCCCCCCTTTTCTTGTAACGAAAGAGATTTGTCAAAA
GTGGTATATATCGGAACGTGTTTCACATTGATAGAGA





