IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr12g0378681

Gene Model: HanXRQChr12g0378681
Description: HanEXPA-26

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/
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DOMAIN ARCHITECTURE
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Query seq. MGGAOGYENY YROGYGTNNWALS SALPNDGLSCGACFOTMCYNORCWOL PGSTVY TRTNFOP PNPRLP SERGGC NPPLRHFDLSEPAFLRT A YRAGTVP W YRRYPCVRRIGE TRFOMNGHPYFNL YL T TN GGAGOVHAVATKE SRTGHOMHOINGG NS0 TYFNGUSLSF VT TSOGRTY VSN PRNUSFGUTFSGS OFRE
Superfanilies PLNOOOSO

Name Accession Description Interval E-value
[#] PLN00050 super family expansin A; Provisional 1-206 6.73e-118
SEQUENCES

Peptide

>HanEXPA-26

MGGACGYGNVYRQGYGTNNVALSSALFNDGLSCGACFQIMCVNDRQWCLPGSIVV
TATNFCPPNPALPSEKGGWCNPPLRHFDLSEPAFLRIAQYKAGIVPVAYRRVPCVRRG
GIRFOQMNGHPYFNLVLITNVGGAGDVHAVAIKGSRTGWQQMKQNWGQNWQSDTY
FNGQSLSFMVTTSDGRTVVSNNVVPANWSFGQTFSGSQFR*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-26

ATGGGTGGTGCTTGTGGGTATGGGAATGTGTATCGTCAAGGGTATGGTACAAACA
ATGTAGCATTAAGTAGTGCTTTGTTCAACGATGGTTTGAGTTGTGGGGCATGTTTT
CAAATCATGTGTGTTAATGATCGTCAATGGTGTTTACCGGGTTCCATTGTTGTCAC
CGCCACCAACTTCTGCCCACCGAACCCCGCCTTACCTAGCGAGAAAGGCGGCTGG
TGCAACCCTCCTCTACGTCATTTTGATCTATCTGAACCTGCCTTCCTACGCATTGC
TCAGTACAAAGCTGGAATTGTTCCTGTTGCTTATAGAAGGGTACCCTGCGTGAGA
AGGGGTGGAATTAGGTTCCAAATGAACGGACACCCCTACTTCAATTTGGTGTTAA
TTACAAATGTGGGTGGTGCTGGTGACGTGCACGCGGTGGCAATCAAAGGGTCAA
GAACAGGATGGCAACAAATGAAACAAAACTGGGGGCAAAACTGGCAATCCGAC
ACTTATTTTAACGGGCAGTCTCTATCTTTTATGGTCACCACAAGTGATGGTCGGAC
TGTGGTGTCCAACAATGTGGTCCCCGCTAATTGGTCTTTCGGGCAGACCTTCAGC
GGTTCCCAATTTCGTTGA

Nucleotide
>HanEXPA-26

ATGGGTATGCAGTACTGATCATACATTATCTCAAATTTGTTGTGTTGTTTATTATT
ATTATTATTATTATTATTTTTAAAACGCTAACTCACACACTCTGTATGTATAACAG
GTGGTGCTTGTGGGTATGGGAATGTGTATCGTCAAGGGTATGGTACAAACAATGT
AGCATTAAGTAGTGCTTTGTTCAACGATGGTTTGAGTTGTGGGGCATGTTTTCAAA
TCATGTGTGTTAATGATCGTCAATGGTGTTTACCGGGTTCCATTGTTGTCACCGCC
ACCAACTTCTGCCCACCGAACCCCGCCTTACCTAGCGAGAAAGGCGGCTGGTGCA
ACCCTCCTCTACGTCATTTTGATCTATCTGAACCTGCCTTCCTACGCATTGCTCAG
TACAAAGCTGGAATTGTTCCTGTTGCTTATAGAAGGTATATAAATTATTAAATTTC
ATGAGATGCCTTCACACATCGTGGGTATTTTGGTAAATTTACAAGCATTTGTCTTG



AAAAGTTATTTTGTTATTTTGAAAGTATTAAATGTACTTTAGAAATTTTACAATTA
CTAAATGTATTTTGGTAATCTACTTAAAATACCAACATATTTTTACAAAAGATTAT
CAGACCGAATGCGTAGTGAACTGTCTCTAAACGAATCACGTACTTAGTGATCAGT
CGTGAACCGTGATAAAGTTTTTTTATATCTACTTATTTAATAAAGAAACGAATATG
AACAAGATATTTGTCTACTTAATTAAATTAATAAAGAAACGTATATGAACAAGAA
GTTTTTTTGTATCTACTTAGAAACTTTTGTTTATGCATCACTTGTTTCTTAATCATG
CGATGATATTGGTATTTGGATTTTCATTTATATATTTTAATTTAATTTTCATTTCAT
TTACATGTGTTATAACAAATATGATTGAACACAAACTAGAGCAAACAAAGTTTGA
TTCTTTAAAGCTTGTGTTTAATATATAATTTTTTCGTTTAATTCATCTCAATAAAGT
ACCAAAATGACAAATTACAAACAAATGACAGGTAAACATGAAACAAGTTGCACC
GCAAAAATATGCTCTCTTTTTGCATGCTCTCTTTTTCTCCAATTTGTTTACATGCCT
AAACATTGCAATTCTAATACCAAACTATTTTAGTAATATTTTTTTGTTCTTGTTTTC
TAGGGTACCCTGCGTGAGAAGGGGTGGAATTAGGTTCCAAATGAACGGACACCC
CTACTTCAATTTGGTGTTAATTACAAATGTGGGTGGTGCTGGTGACGTGCACGCG
GTGGCAATCAAAGGGTCAAGAACAGGATGGCAACAAATGAAACAAAACTGGGG
GCAAAACTGGCAATCCGACACTTATTTTAACGGGCAGTCTCTATCTTTTATGGTCA
CCACAAGTGATGGTCGGACTGTGGTGTCCAACAATGTGGTCCCCGCTAATTGGTC
TTTCGGGCAGACCTTCAGCGGTTCCCAATTTCGTTGA






