IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr14g0443481

Gene Model: HanXRQChr14g0443481
Description: HanEXPA-33

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
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KEGG: https://www.genome.jp/entry/T05101
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DOMAIN ARCHITECTURE

Superfanilies PLN0O0OSO

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNOOO50 super family cl31535 expansin A; Provisional 32-257 4.35e-92
SEQUENCES

Peptide

>HanEXPA-33

MSSTTLLLLVAFSNTILVALSHSPYSQSSTPSEWRSARATYYAAADPRDAVGGACGY
GDLEKAGYGKATAGMSTVLFEKGQICGACFEVKCVDDLRWCIPGTSIIVTATNFCAP
NYGFPADGGGKCNPPNAHFVLPIEIFEKIAIWKASNMPIQYRRINCRKEGGIRFSIDGA
GVFLSVLIHNVAGAGDISAVKIKGSRTGWLPMNRNWGQNWHINADLKNQPISFEVTS
SDGLTVTSYNVAPKDWNFGQTFEGKQFQS*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-33

ATGTCATCCACCACACTACTCCTACTAGTAGCATTCTCCAACACCATACTTGTAGC
ACTATCCCACTCCCCCTACTCACAATCATCCACCCCATCAGAATGGAGATCTGCA
AGAGCAACATACTACGCCGCCGCCGATCCACGCGACGCGGTGGGLCGGLGLGTGL
GGGTACGGCGATCTGGAAAAGGCAGGGTACGGGAAGGCGACGGCGGGGATGAG
CACGGTGTTGTTCGAGAAAGGACAGATCTGTGGCGCGTGTTTCGAGGTGAAGTGT
GTGGATGATCTCCGGTGGTGTATTCCGGGGACATCGATTATTGTGACGGCGACGA
ATTTCTGTGCGCCGAATTATGGGTTTCCGGCGGACGGTGGCGGGAAGTGTAACCC
ACCGAATGCGCATTTTGTTTTGCCGATTGAGATTTTTGAGAAGATTGCGATTTGGA
AGGCGTCTAATATGCCTATTCAGTACCGGAGGATTAACTGCAGAAAAGAAGGTG
GAATACGGTTCAGTATTGATGGGGCTGGGGTATTCTTATCAGTGTTGATCCACAA
CGTGGCTGGTGCAGGAGACATATCAGCGGTGAAGATCAAGGGTTCGAGAACCGG
GTGGCTGCCAATGAACAGAAACTGGGGGCAGAACTGGCATATAAACGCTGATCT
AAAAAACCAACCGATTTCTTTTGAGGTGACTAGTAGTGATGGATTAACTGTTACA
TCTTACAATGTTGCTCCAAAAGATTGGAACTTTGGGCAGACCTTTGAGGGCAAGC
AGTTTCAATCTTGA

Nucleotide
>HanEXPA-33

AAAAATAGAAAAAGACAATTTACATGTATGTGTAGTAACTTCTCATTTTGTCTTTA
ACTTTGTGTTGTGAACACACAACAATAAAGAGTAAAGCTGGCCGCTAAAGCAGC
AAAAGCACCCTCCTTTCACGAGAAAACACCTCACCGGAGCTTCCTCTCTCACTCC
TCAACCCCAGCTTTCTCTCTCTAAAAACCCAGCAATGTCATCCACCACACTACTCC
TACTAGTAGCATTCTCCAACACCATACTTGTAGCACTATCCCACTCCCCCTACTCA




CAATCATCCACCCCATCAGAATGGAGATCTGCAAGAGCAACATACTACGCCGCCG
CCGATCCACGCGACGCGGTGGGCGGCGCGTGCGGGTACGGCGATCTGGAAAAGG
CAGGGTACGGGAAGGCGACGGCGGGGATGAGCACGGTGTTGTTCGAGAAAGGAC
AGATCTGTGGCGCGTGTTTCGAGGTGAAGTGTGTGGATGATCTCCGGTGGTGTAT
TCCGGGGACATCGATTATTGTGACGGCGACGAATTTCTGTGCGCCGAATTATGGG
TTTCCGGCGGACGGTGGCGGGAAGTGTAACCCACCGAATGCGCATTTTGTTTTGC
CGATTGAGATTTTTGAGAAGATTGCGATTTGGAAGGCGTCTAATATGCCTATTCA
GTACCGGAGGTATTGGTTAATGACATGCATGCCCCTTAATTCCATTAGTAGTTATA
AATTGCACACTTTAAATATCTATAACTACCAGAACAGGGCTTGGACATCCATAGT
TACAACTTTATTCATCCTCATCTCATTGATAGGACAGATTTTGTTAGTTAGGGTTA
GATAGATTTGATTTAAGAACTGCGGGAATCACATAAACCGCTTGTAGTTAGTGCA
TTGATGATTTAATGAGACAGTAGGGTCGGGCGTTATGTAACCAACACTGTTTTTTT
TTATCACACTTAAAGCAAATGATACAACATAATATTTATTGAGATAGTAGGTTAG
GCGGTTGGTTATGTAACTGTCTTATGTATTACCCTTAAAGCAAAATGTACAACTGT
ATTATGCTATGTTGTCAAAGCGCCTAGGCGCTTAAAAAGCGAGGGCTTTTCTAAG
CTAGGTGCACAGTATAAAATACAATTTTTAGGGTTTTAGACATGATGTTGGCTTGT
TTAGGGCTAGTTTAGGCTGTTTTAGGCCGATTTCATGCTTATTTAGGGGTTCTTTTT
TTTTTAACCATTTTTGGCCGGAAAATGCTCTGAACCTATGTAGTTAATATCCCGAT
ATATCAGTGATATATCGGTTATCGGTCCCCTTCCGAGCAGTGGCGAAGCTTGAGA
TTTTCGACCTGGGGGTCGAAAACGTATATACCCAAAAATTTCTATACGAAAACTA
CATACTCTCCACTATTGAGCGAAAAGTTCGGGGGGTCGGLCCGLCCLCCCTCCCGLCC
TATAGAAGCTGCGCCAATGCTGCCGAGATAGCGGTACAAAATATTGGTCAGAAT
ATCGGTACCGATAATATCAGCGATATTGTCCGATATTTGACCGATATAGGACAGA
TATTTGATCGATAAATCACCGATTTTCCCGATATCAGTACCATTCTTCTTATTTCTA
CTGTTCATTTTTCTTCTTATTGCTGCTATTAGTGTTTTGAGTCTTAATTGGTAGTTG
TTACTGTTAAATGTTGTGTTTTAAGTCTTAACTGTTAGTTGTTAGTGGTTACTGTTA
AATGTTGTGTTTTAAGTCTTAACTGTTAGTTGTTAGTGGTTACTGTTATTTGTTAGT
GTTTTAAGTCTTAGTCAGTTCTTACTTGTTACAATTGTTGGTGTTAAATTACTATAT
ATATAAATTTAGCATGATATTAAAATTACCAATATCCCACCGCGATAACGATATC
TCAAATATCGGTCCTTGACCGATATCCGATATTTTACCGCATTAACTACTTAGCTC
TGAACCTGCACTTGAGTGCCTGAAACCGTGCTTTTCAGGGCACAGCGCATATAGT
GCCCCAGGTGAGCGCTTCTGAGAACATAGGTATCATGTGGGTCCCGCAATTCTCA
TTGAAACTTGGTTCTGAAATGAATGCCTCTCGGTCATCAAGAATTTAGACGAATA
TTGATTTCAATTCCTGAGATATGGCATTTTGTTGACAGGATTAACTGCAGAAAAG
AAGGTGGAATACGGTTCAGTATTGATGGGGCTGGGGTATTCTTATCAGTGTTGAT
CCACAACGTGGCTGGTGCAGGAGACATATCAGCGGTGAAGATCAAGGGTTCGAG
AACCGGGTGGCTGCCAATGAACAGAAACTGGGGGCAGAACTGGCATATAAACGC
TGATCTAAAAAACCAACCGATTTCTTTTGAGGTGACTAGTAGTGATGGATTAACT
GTTACATCTTACAATGTTGCTCCAAAAGATTGGAACTTTGGGCAGACCTTTGAGG
GCAAGCAGTTTCAATCTTGAAGTGTTTTTTGTTTCGATATACTTGATCTACTCATC
AAACTATAGAGCCTAGTCTTTTTGTGGCATGCCTTGTAGACGCCGGCCGAGATCA
TGTAACATTGGAAATTTTACTTTCTTTAATTGTATAAAATAAACTTTATATTTAAG
AAAGCTTCCCTTGCTTTATGTTCGGTCAGTCTTTAGTAACAAAATGACGAGCAAC
ACGTTTCAGGCGCATTAGTGGAGGATAATTGGATGAGTGACCTTTTGGGAAGTCT
CTACTCGGGTAACGAAAACAAATCCACGAGTATTTGTGGCTAAAACAACACAGG
TAATAGCAAGTAGTAATAACACC






