IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr0890220801

Gene Model: HanXRQChr08g0220801
Description: HanEXPA-10

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/

GENE STRUCTURE
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Superfanilies PLN0OOOS0O

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN0O0050 super family cl31535 expansin A; Provisional 11-121 5.37e-24
SEQUENCES

Peptide

>HanEXPA-10

MNYNKKTFYFNNNGGWCNPPRAHFDLSMPMCLKIAEYRAGLVLVSYCRSNEDLND
YPLLVQHLMVQTVWCHVVNKEGYDSPYITGFRYYNLVLITNVAGAGDITQAWVKD
SNTDWMSLKRN*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-10

ATGAATTATAATAAAAAAACCTTTTATTTCAACAATAATGGTGGATGGTGCAACC

CCCCTCGCGCCCATTTCGACCTTTCCATGCCTATGTGTCTCAAGATTGCGGAGTAC
CGCGCTGGCCTCGTCCTCGTCTCTTATTGCCGCTCTAATGAGGATCTTAATGATTA

CCCCTTACTGGTTCAGCACTTAATGGTTCAGACTGTTTGGTGCCATGTCGTAAACA
AGGAGGGATACGATTCACCATATATAACTGGTTTCCGCTATTACAACTTGGTTTTG
ATCACCAATGTTGCGGGTGCGGGGGATATCACTCAGGCTTGGGTTAAGGATTCTA

ACACCGACTGGATGAGTCTTAAAAGAAACTAG

Nucleotide
>HanEXPA-10

ATGAATTATAATAAAAAAACCTTTTATTTCAACAATAATGGTGGATGGTGCAACC

CCCCTCGCGCCCATTTCGACCTTTCCATGCCTATGTGTCTCAAGATTGCGGAGTAC
CGCGCTGGCCTCGTCCTCGTCTCTTATTGCCGGTTCGTTTTCTTTAACATTTCGCAT
TATATTTCATAGGTTTAAATTCTTGCAAGTGGAAGATTATTAAGGGATGAATATTT
AGGTGTCAAAAGTTGTTAAAACTTATGGTTTTTTTTTTCAGATACTATCTTGTTTGT
TAGATTGACACAAAAGATTAATACACCATTTATCTTAGCAAAAGAGTTTGTTTAT

TATTATTATTATTATTATTATTATTATTATTATTATTATTATTATTATTATTATTATT
ATTATTATTATTGTTTACCTTTATAATACAAGAAGCCTTAAAAAGGTGGACCCAGT
CTAATTTTTTTTTCTAGCAAATTATACATAATTATTTTTTTAACTAAGTGTTTAGCA
TGTTACACTAAAAGGGTTGTTTGTTTAGCTCTAATGAGGATCTTAATGATTACCCC
TTACTGGTTCAGCACTTAATGGTTCAGACTGTTTGTTTTGCGAGCAGATGTCTGAA
TGGTTTAGACATTTGTCTCTGAATGGTTAAGCATTATACTGAGTCTAAGTGGTTAA
GACATCTAATCTGAATTGGTTAGTAATTTGCCTCTGAACATATTGACTCTTAATGG
TTCAAACCTTTTACTGGTTCAGCATTTAACCATTCAAAAGTTGACAAACAGTCTGT
AATTCTATTAAATTTTGTTTATAGAGATTTTGATTTAATTTTTGTAAAGTTATCTAT




TATAATAATTTATCAATAGCAATAATATCACTAACCATGTATTACGATTTCTAAAG
ATATTTTTTCTTGCTTATGATGATTTGTAAAAAAAATCTACATGTTATTCTAATTCT
ACTAAATATTTATGCATATGACATACTCTATTTCTATTAAATATTTTATTACCTCAT
AAAATATGATACCTTACATAAATATATTTATGCACATGACTTACGTTTTAACATTT
TCTTTTTTAGGGTGCCATGTCGTAAACAAGGAGGGGTGAATTTTCTTTTTTAGGGT
GCCATGTCGTAAACAAGGAGGGATACGATTCACCATATATAACTGGTTTCCGCTA
TTACAACTTGGTTTTGATCACCAATGTTGCGGGTGCGGGGGATATCACTCAGGCT
TGGGTTAAGGATTCTAACACCGACTGGATGAGTCTTAAAAGAAACTAG






