
IDENTIFICATION 

Species: Helianthus annuus 

Locus: HanXRQChr04g0114001 

Gene Model: HanXRQChr04g0114001 

Description: HanEXPA-03 

Family: Alpha Expansin  

3D structure: 

 
GENOME DATABASES 

Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Hannuus_r1_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 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>HanEXPA-03 

MKISMVLLLTATLLHTTTAAYGGWQSAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNLYSEGY

GTNTAALSTALFNNGLSCGGCYEMMCTNDPQWCLPGSVIITATNFCPPNFDLPNDAG

GWCNPPLQHFDMAQPAFLQIAKYKAGIVPVSFRRVPCVRKGGIRFTMHGHSYFNLVL

ISNVGGAGEVHAVSIKGSNTGWQAMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFRITTSDGRTT

TSYNAVHAGWQFGQTYTVPSTNLSNKTHKEMEIKSQFP* 

CDS (coding sequence) 

>HanEXPA-03 

ATGAAGATATCTATGGTTCTCTTGCTCACTGCCACCCTCCTCCACACCACAACCGC

CGCCTACGGCGGCTGGCAGAGCGCCCACGCCACGTTTTACGGCGGTAGTGATGCA

TCCGGGACAATGGGTGGAGCTTGTGGTTATGGAAACTTGTATAGCGAAGGGTACG

GGACAAACACTGCGGCACTTAGTACCGCGCTTTTTAACAACGGGTTAAGTTGCGG

GGGTTGTTATGAGATGATGTGCACGAACGATCCGCAGTGGTGCCTACCCGGATCG

GTCATTATCACCGCCACAAATTTCTGCCCGCCTAACTTCGACTTGCCAAACGACG

CTGGGGGCTGGTGCAACCCACCACTCCAACATTTTGACATGGCTCAGCCTGCTTT

CTTGCAGATTGCTAAATACAAAGCTGGAATTGTGCCAGTATCGTTTAGAAGGGTT

CCATGTGTAAGAAAAGGAGGAATAAGGTTCACCATGCATGGTCATTCTTACTTCA

ACTTGGTTTTGATCAGCAATGTTGGAGGTGCAGGGGAGGTTCATGCGGTATCAAT

TAAAGGGTCCAATACAGGGTGGCAAGCCATGTCGCGAAACTGGGGTCAAAATTG

GCAAAGCAACTCATACCTTAATGGTCAAAGTCTCTCGTTTAGAATCACAACGAGC

GATGGAAGAACAACTACAAGCTACAACGCGGTCCATGCTGGTTGGCAGTTTGGCC

AGACTTACACGGTCCCTTCAACTAATTTGTCCAACAAAACACACAAAGAAATGGA

AATTAAATCCCAATTCCCATGA 

Nucleotide 

>HanEXPA-03 

GGCTCCGCCTCTCCACGGTGGTTCTTGGGTGTCTTGTTTTATTTATAAATACAAAC

CATCACCTCATTTTCCATACAACACATCTCACTTTCTTTAGTCTTTCTTATCTTTGC

AACATGAAGATATCTATGGTTCTCTTGCTCACTGCCACCCTCCTCCACACCACAAC

CGCCGCCTACGGCGGCTGGCAGAGCGCCCACGCCACGTTTTACGGCGGTAGTGAT

GCATCCGGGACAATGGGTATGTTCTAAAGCTTATATGCTATAGTTGTATCATATG



AATAGGGGTGCCAAACTGGTCGTGTTTTCGGGTTAATGTGCCCAACGCTACATGA

AACCGAAAATTTGACACGAACATAAAAATCGTGTTAGATATATATGAACCCAAA

CACGACATGAATATTCATGGGTTTACACACACGACGCGTTAAACCATACTTTTTTC

TTATTTTTTTGAATATCAATAGTTTAACACTACAATATTACAAATAAAAATGCAAT

TTTATATTAAAAAATTATATTACATTTATAAATATAATGTCGATCTCTGTTTTAAC

TTGGGTGTTCGGGATGGAATTTGAAAATAAATTATTAACTTATTGAAGCCAATAA

GTTAATAAGTTATTTGTAAAATCCCAAAATCTTAGTTTTCTGAAATAACTTATTGA

CTTGTTAGCTTTTTAATAACTCATTTCCAAACACAGTCTCAAACAAACTTTTGGAC

TAAAACACGTTTCTCTAGAATGAACTAAAAATAATAGGAACAACCTAGGAGCCG

CAGGTGGACATGAACACGACCATTAAGCTAAACGTGATAGCGGGTTCGACTCAA

AGCTAAAAGAACTCATGATAGGTTCAAGCTGTAACGTTGTGTTATAAATTTACAC

CGCTAATAAATATACGTTGATGTTTTAATCTAATAAGCCGTAAACCCGAACATTT

ACTTAGTACTACAAAATCGCAGATCAAGATACAATTTAGTTAATTGTTTGCATTTA

TGTAGGTGGAGCTTGTGGTTATGGAAACTTGTATAGCGAAGGGTACGGGACAAA

CACTGCGGCACTTAGTACCGCGCTTTTTAACAACGGGTTAAGTTGCGGGGGTTGT

TATGAGATGATGTGCACGAACGATCCGCAGTGGTGCCTACCCGGATCGGTCATTA

TCACCGCCACAAATTTCTGCCCGCCTAACTTCGACTTGCCAAACGACGCTGGGGG

CTGGTGCAACCCACCACTCCAACATTTTGACATGGCTCAGCCTGCTTTCTTGCAGA

TTGCTAAATACAAAGCTGGAATTGTGCCAGTATCGTTTAGAAGGTAAACCAAGGG

CGGTTTAGTCATTTGCTAATTATTAAAACATAGGATTTTGACTTTATTAGTCCTAA

GCCTCATGTGTGTATTTTAGACCTCAACATGATATTTGCGGGTTTAAATTTAGTCT

AAATGGGAGTGTTTAGTGAAAACTATGAACACGATTAGATATACTAGCCGAGATC

GGGTCAATATGAAGAGTTTTGCAGGTTGACCCATTTATGTTTATAAGGTTAAGAT

ATGTTTTGTTAGGTCGTCGTAACTTAAACTAGTTTGGCATTTTGTGCCAAAATTAA

AAAGCTAAAAAGGAAATGGGTATCAAATTTACAATTTATATGTATTTGTTTTAAA

CATATTTGTATTTTTGGTATTAATGGTTTTAAATTTGTAATTTAAAATGTTACAAG

CAAAAACAAAAAAAAAAATAAAAAAACAATAACAATAATATATTTTTTGGGTAA

ACAAGTTGTATTTTTGTTCATGAATATGAAATGATTTTTAGGTTCGTGTCGTGTGC

TTATATAACCACGAATACAAACAGCATCACACCCCTATCCTAAACTACAATGATA

ATTTATTTATCTTTATAAGGATAACTAAAATTCGGTCTAAACCGATAAAACCATA

ACCAAATTGTGATGTAGTTAAATTGAACCGGTTTTTATCATGCAGGGTTCCATGTG

TAAGAAAAGGAGGAATAAGGTTCACCATGCATGGTCATTCTTACTTCAACTTGGT

TTTGATCAGCAATGTTGGAGGTGCAGGGGAGGTTCATGCGGTATCAATTAAAGGG

TCCAATACAGGGTGGCAAGCCATGTCGCGAAACTGGGGTCAAAATTGGCAAAGC

AACTCATACCTTAATGGTCAAAGTCTCTCGTTTAGAATCACAACGAGCGATGGAA

GAACAACTACAAGCTACAACGCGGTCCATGCTGGTTGGCAGTTTGGCCAGACTTA

CACGGTCCCTTCAACTAATTTGTCCAACAAAACACACAAAGAAATGGAAATTAAA

TCCCAATTCCCATGAAATCCTATGGATTCCTGTCAACCAAACAGCCCCTTAGGGTT

CATTTGAATTTTGCTTTGCAATTTCGACATACGAATTACATATTTTTACTACCGTA

TTCAAAAATATGCATTACAACTCATATACCGCCCTCTACTCACTTTGTGTTTTGAG

GTTTTATTTGAAATAGCTTTTGTGGTTAGACAAAGCTGAAGATAAATCCGAATTT

GTATAATCTTTATGTTTTTGTGTTATTTTTATTGGAAGCAGAGGTGTTGATTAACA

TCCGCTCAACGTTGTATTAAACATATCTCTATAAATGTTACCTTATGACATGATCA

ATGATAAAACTTCAATTTGTTTTGAGCCTTTCATATATACATGCTTTTTAAATCAA

GGC 




