IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr1490460101

Gene Model: HanXRQChr14g0460101
Description: HanEXPA-34

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/
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Query seq.

Superfanilies PLN0OOOS0

+ Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN00050 super family cl31535 expansin A; Provisional 1-245 1.08e-130
SEQUENCES

Peptide

>HanEXPA-34

MALSTLTIVSLLVCSFNVVYGGWENAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQGYG
TNTAALSTALFNNGLSCGSCYEMRCNDDPRWCLPGSIIVTATNFCPPNPGLSNDNGG
WCNPPLQHFDLAEPAFLQIAQYRAGIVPVSFQRVPCVKKGGVRFTINGHSYFNLVLIT
NVGGAGDVHSVSIKGSNTGWQPMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFQVTTSDGRTITS
FNVAPSNWQFGQTFQGGQF*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-34

ATGGCCCTTTCAACACTTACCATTGTTTCTTTACTTGTATGCTCCTTCAATGTTGTC
TATGGAGGTTGGGAAAATGCCCATGCCACCTTTTATGGAGGCGGAGATGCCTCCG
GAACAATGGGTGGTGCTTGTGGATATGGAAATTTGTATAGCCAAGGATACGGTAC
AAACACTGCTGCATTGAGTACAGCTCTTTTTAACAATGGATTGAGTTGCGGGTCA
TGCTATGAGATGAGATGCAATGACGACCCTAGATGGTGCTTGCCCGGGTCCATAA
TTGTGACCGCAACCAATTTTTGCCCACCTAACCCTGGCTTGTCTAATGACAATGGC
GGGTGGTGCAACCCTCCTCTCCAACATTTTGATTTGGCCGAACCCGCTTTTTTGCA
AATAGCACAATATCGCGCTGGAATCGTGCCTGTTTCATTCCAAAGGGTGCCTTGT
GTAAAGAAAGGAGGAGTGAGGTTTACAATAAATGGACATTCATACTTCAACTTG
GTTTTGATCACAAACGTCGGCGGTGCAGGGGATGTCCACTCGGTTTCTATCAAAG
GGTCGAATACCGGGTGGCAACCCATGTCAAGGAACTGGGGGCAAAATTGGCAAA
GCAACTCTTATCTTAATGGTCAAAGTCTATCTTTTCAAGTCACCACCAGTGACGGA
AGAACCATCACAAGCTTCAACGTGGCACCATCTAACTGGCAATTTGGCCAAACGT
TTCAAGGGGGACAATTTTAA

Nucleotide
>HanEXPA-34

TTTCCATCCACTCCACATCCTTCTTTCAATGGCCCTTTCAACACTTACCATTGTTTC
TTTACTTGTATGCTCCTTCAATGTTGTCTATGGAGGTTGGGAAAATGCCCATGCCA
CCTTTTATGGAGGCGGAGATGCCTCCGGAACAATGGGTATGCACGATAACCTAAA
TAAGAAAATACTTCACTCGAACGTTAAAAAGTGTATATTGTAATTATTTCTTAAC
AATCGTGTTTGGTCTTGTAGGTGGTGCTTGTGGATATGGAAATTTGTATAGCCAA
GGATACGGTACAAACACTGCTGCATTGAGTACAGCTCTTTTTAACAATGGATTGA



GTTGCGGGTCATGCTATGAGATGAGATGCAATGACGACCCTAGATGGTGCTTGCC
CGGGTCCATAATTGTGACCGCAACCAATTTTTGCCCACCTAACCCTGGCTTGTCTA
ATGACAATGGCGGGTGGTGCAACCCTCCTCTCCAACATTTTGATTTGGCCGAACC
CGCTTTTTTGCAAATAGCACAATATCGCGCTGGAATCGTGCCTGTTTCATTCCAAA
GGTAGTGTACAAAACTTTTTGTCCAATTAATGTGACTTAAATTTAAATTGTATGAT
ATATTCAACTAAAAAGTGACTAAATTTGTTTTATATATAGGGTGCCTTGTGTAAA
GAAAGGAGGAGTGAGGTTTACAATAAATGGACATTCATACTTCAACTTGGTTTTG
ATCACAAACGTCGGCGGTGCAGGGGATGTCCACTCGGTTTCTATCAAAGGGTCGA
ATACCGGGTGGCAACCCATGTCAAGGAACTGGGGGCAAAATTGGCAAAGCAACT
CTTATCTTAATGGTCAAAGTCTATCTTTTCAAGTCACCACCAGTGACGGAAGAAC
CATCACAAGCTTCAACGTGGCACCATCTAACTGGCAATTTGGCCAAACGTTTCAA
GGGGGACAATTTTAAGCTCTCCTTTTTAGTTAAAAAAAAAAGAGAGAGAACTCGC
ATTAAAATTAAAATTAAAATTTAAAGTTTTAAAACCAAAATTTTAAAGAACTTTA
TAATTTGTATATGTTTTTTATCGCCTGGATTGCGGTGGCGGTGAGAGCACTTGCTC
TATTGCTGAGGTGACTAGTTAGCACCCGCTTAGAATTGTATTTGAAACTAGTGTTA
TTACTGTTTTCTCCTTATGGAAGGGAAACATGCCTTGTTCACTTATTTGGATTAGA
AGGCATCTCATAATGTACTTGTCATAAAGTTTGTAATTTCACCTTTAAACTTATTG
AATTGCAGATTAATAATTTCTTTGCTAATTGTTACTTTTACTTTAATTGTAATAAAT
ATTATGGTTATGTAATAATTTACGTTTTCCCTCCATCATTTTAT






