IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr13g0386941

Gene Model: HanXRQChr13g0386941
Description: HanEXPA-27

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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https://www.genome.jp/entry/T05101
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DOMAIN ARCHITECTURE

125 120 175 280 225

Query seq,
Superfanilies PLN00193

+ Name Accession Deseription Interval E.value
[+ PLN0O193 super family 33423 expansin-A; Provisional 4-254 2 60e-166
SEQUENCES

Peptide

>HanEXPA-27

MAKFCALLLLSAICYLFVHTDAFTASRWMRAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNLY
SSGYGTRTAALSTALFNDGAACGQCYKIICDYKADPKWCRKGVSVTITATNFCPPNF
AQPSNAGGWCNPPLQHFDMAQPAWEKIGIYKGGIVPVIYQRVPCKKHGGVRFTINGR
DYFELVLITNVGGAGAIQSVKVKGSKTGWLPMSRNWGANWQSNSYLNGQSMSFMV
TTTDGVTKTFSNIVPANWGFGQTYSSRLQF*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-27

ATGGCTAAATTTTGCGCTCTTCTCTTGTTATCTGCTATATGTTATTTGTTTGTTCAT
ACCGATGCTTTTACTGCTTCGAGATGGATGAGAGCTCATGCAACCTTTTATGGAG
GCAGTGATGCTTCCGGAACAATGGGAGGGGCTTGTGGGTATGGCAACTTGTACTC
ATCGGGTTATGGTACAAGAACCGCTGCATTGAGTACCGCTCTTTTCAACGATGGT
GCGGCTTGTGGACAATGTTACAAAATCATATGTGACTACAAAGCCGACCCAAAGT
GGTGCCGAAAAGGAGTGTCCGTGACCATTACAGCCACAAACTTTTGTCCACCAAA
CTTTGCTCAGCCTAGCAACGCCGGAGGTTGGTGCAACCCACCACTCCAACATTTC
GATATGGCTCAGCCTGCTTGGGAGAAAATCGGCATTTACAAAGGTGGAATCGTGC
CCGTTATCTACCAAAGAGTCCCATGCAAGAAACATGGTGGAGTTAGATTCACTAT
CAACGGACGAGATTATTTTGAGCTTGTTTTGATAACCAATGTTGGTGGGGCCGGA
GCGATTCAATCAGTGAAGGTTAAGGGCTCGAAAACCGGATGGTTGCCGATGTCG
AGAAATTGGGGGGCTAATTGGCAATCAAACTCGTATCTAAATGGCCAATCTATGT
CATTTATGGTTACAACCACGGATGGTGTCACAAAGACCTTCTCCAATATCGTGCC
TGCAAACTGGGGCTTTGGTCAAACTTATTCTAGTCGTCTACAATTCTAA

Nucleotide
>HanEXPA-27

ATGGTTAGATAGAACGTGGGAATGATTGAATCAGATTCAGAATTTCTTCACCCTT
GTGTAGGGATTTTTTTAATTCAAATAAATAATACTCCATTAATTAAACTTCTCTAC
TTGCAGATTTACATGTGATGATGTTGGGTTGGGTAGGTCCTTCCTTATTTAAGTAG
CCCGTCCTCTAATCTTCTTGGCCATCTTCTCCTTAATTCCTCATTTGACTAATCAAT
CTCCTTTCAAGATCCAAAATGGCTAAATTTTGCGCTCTTCTCTTGTTATCTGCTAT
ATGTTATTTGTTTGTTCATACCGATGCTTTTACTGCTTCGAGATGGATGAGAGCTC



ATGCAACCTTTTATGGAGGCAGTGATGCTTCCGGAACAATGGGTAAGCATGAAAC
TACTTGTTCTGTTGTTCATCTATGGTTAACTTATATTTTATAGGCATTAAACATTTT
ATTCTTGGTTTTTTATCCTTAATATAGGGTACGTATTATTTTAGACATTTTACTATC
AAAGAAGCATTTTTTTTTTTTTACTCATCTATTTTTATGTTAGCTAAGGGTATTTTT
GACATTTAAATAAAGCTTTACTTGTACTTTGACAAACATTTTTTACACATTCTAGC
AGTTAACAACTAGAAAAGTTGTAGTCACCTCTAAGCCAAACCCATGAAACTTGCA
TAGCTTGGTTTGCCACTTCTTTTTTTTTTTTTTTTTTITTTTTITTTTTTTGCTGATTTGA
AGGTTGATTTGTGCAGGAGGGGCTTGTGGGTATGGCAACTTGTACTCATCGGGTT
ATGGTACAAGAACCGCTGCATTGAGTACCGCTCTTTTCAACGATGGTGCGGCTTG
TGGACAATGTTACAAAATCATATGTGACTACAAAGCCGACCCAAAGTGGTGCCG
AAAAGGAGTGTCCGTGACCATTACAGCCACAAACTTTTGTCCACCAAACTTTGCT
CAGCCTAGCAACGCCGGAGGTTGGTGCAACCCACCACTCCAACATTTCGATATGG
CTCAGCCTGCTTGGGAGAAAATCGGCATTTACAAAGGTGGAATCGTGCCCGTTAT
CTACCAAAGGTCACCCCTCTTTTCCTATTTATTTTTTCTCACACTATTCGCCGTTAA
ATCTTTACACTAGGAGTATTCATTTTTCGGTTACAGTTATGTTTGGTTTTTATTTAC
AACTGAATAAAATTAAAAAAAAACTTAATAAACCGAACTGATGGACACCCCTAC
TTGACACATAGGTCCCTAATATTTATAGTTTTATTGATTTTCAGAGTCCCATGCAA
GAAACATGGTGGAGTTAGATTCACTATCAACGGACGAGATTATTTTGAGCTTGTT
TTGATAACCAATGTTGGTGGGGCCGGAGCGATTCAATCAGTGAAGGTTAAGGGCT
CGAAAACCGGATGGTTGCCGATGTCGAGAAATTGGGGGGCTAATTGGCAATCAA
ACTCGTATCTAAATGGCCAATCTATGTCATTTATGGTTACAACCACGGATGGTGTC
ACAAAGACCTTCTCCAATATCGTGCCTGCAAACTGGGGCTTTGGTCAAACTTATT
CTAGTCGTCTACAATTCTAAAAGAGAAATACAGGAACACTGTGTGCTTGTGCTTC
AGGGTTTAGAGTTTTGGGTTTTCTAAAGAGGCAGCGGCGTGCTTACTCTTTTTATA
GAAGCAGCCTGCCGGGTTTTCTTTTGTCAGGTGGTTGTTTTAATAACTATATTGAA
ACGGGTTTTTCTAATTCTAACCCGGAAAACCCAGATTGTGTTGGTTATACTTGTGT
ATTCTTCAGTAATTATGTAATAAGAAGCACTATAATTCTTCTTTCTATACTGTTTTC
TTGCATGGGCTAAAGTCCTATATTTAATACGAATGTGACAAGTTATTGACTTCAA
AAATATGTCTCATTCTTTTCCTTTTATTGCACAAAATATAACTTTCTTGCAAACTAT
AATTTCATTA






