
IDENTIFICATION 

Species: Helianthus annuus 

Locus: HanXRQChr14g0429611 

Gene Model: HanXRQChr14g0429611 

Description: HanEXPA-31 

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-31 

MVKSHILLLLAFCYFLIDVESLIASSWTKGHATFYGGSDASGTMGGACGYGDLYSAG

YGTRTAALSTALFNQGAACGQCYKIACDRKADPRWCKKGSVTITATNFCPPNFAGPG

GWCNPPLQHFDMAQPAWEKIGIYKAGIIPVIFKRVPCKRHGGVRFTINGRDYFELVSI

TNVAGAGSVQSVKVKGSRTGWTPMSRNWGSNWQSNSYLNGQSLSFMITTTDGVTR

TFLNIVPSNWRFGQTYSSRLQF* 

CDS (coding sequence) 

>HanEXPA-31 

ATGGTGAAATCTCACATTCTTTTGTTACTGGCTTTCTGCTATTTTCTTATTGATGTT

GAATCTTTAATTGCTTCAAGTTGGACTAAAGGTCATGCCACGTTTTATGGAGGCA

GTGATGCTTCAGGAACAATGGGGGGTGCTTGCGGTTATGGTGATTTGTACTCAGC

TGGATATGGCACAAGAACCGCGGCACTAAGTACTGCTTTGTTCAACCAGGGTGCA

GCTTGTGGCCAATGCTACAAGATCGCATGTGATCGCAAGGCAGACCCTCGATGGT

GCAAGAAAGGATCTGTAACCATTACCGCAACTAACTTTTGCCCACCGAATTTTGC

TGGTCCTGGAGGGTGGTGCAACCCACCCCTCCAACATTTCGACATGGCTCAACCC

GCTTGGGAGAAGATTGGCATTTACAAGGCCGGAATCATTCCCGTTATTTTTAAAA

GGGTACCATGCAAGAGACATGGTGGAGTTAGGTTTACGATCAACGGAAGAGATT

ACTTTGAGCTTGTTTCAATAACGAACGTTGCTGGAGCCGGATCAGTTCAGTCGGT

GAAGGTGAAGGGGTCTAGAACTGGCTGGACACCAATGTCAAGAAACTGGGGTTC

TAACTGGCAATCAAACTCGTACTTGAATGGCCAATCTCTCTCGTTCATGATCACA

ACCACTGACGGGGTGACAAGAACTTTCCTAAACATCGTCCCATCAAATTGGAGAT

TCGGTCAAACCTACTCAAGCCGATTGCAATTCTAA 

Nucleotide 

>HanEXPA-31 

TTCAATTCTCTTCATCCCTACCATCTTCTTCATTCTTTTGCATACCAAAAATGGTGA

AATCTCACATTCTTTTGTTACTGGCTTTCTGCTATTTTCTTATTGATGTTGAATCTT

TAATTGCTTCAAGTTGGACTAAAGGTCATGCCACGTTTTATGGAGGCAGTGATGC

TTCAGGAACAATGGGTATGTGTTTGAATCTTTTTATTGCGTAAATAACAAGTTTCC

ATACAGTTTTCCCATTTTTTTATGCATGTCGTAAGACCGGCTCTGAAGAATCGGTT

AGGGCTGTAAACGAGCTGAGTCGAGCCAAACTGAGCTCGGGCTCAGATCGAAAT



TAAACGAGACAACTCGGCTTAAGTGATTTATTTATCTTAACAAGCGGAAATGCTA

AGCCTTAATATCATAATATACATACAGTTTTCCATTATTAATGCATGCATGCATGT

AGAGCTGGCCATGAAGATAAACAAGCTCAGGCTCGAAGTTAAACGATTCAACTT

GGCTCGGTTTGATTCGTTTATCTTAACGAGCTGAAATGTTGAGCTTGAGTTAGCTC

ATGTCTCGTTAACTCAGCTCGTTTATTTTTAAAAGTTTTTTACACTAATGCATCTA

GAAGCACAAAATAATACATTTAATATAATATTTTTACCTGATTTAAGTTGGGGTC

CAGTGATATGTTATAACTTAGATTATATTAAAATTTGGACTTTATTTGTAACGAGC

CAAATGAGTGAGTCAACGAACCATCTAACAAGCGAACTTACATTGGCTCAGGCTC

GGTTCGTTTACAAACCAAGCCAATTTCTAGTGTAACTTTTTAATTTTTTTTCCAAG

CAAGTGTCAAGTCACAAGCTTTTTGAATAGACCAGAAAGCGGTATTGATGATCTT

GATTTATTTTAGGGGGTGCTTGCGGTTATGGTGATTTGTACTCAGCTGGATATGGC

ACAAGAACCGCGGCACTAAGTACTGCTTTGTTCAACCAGGGTGCAGCTTGTGGCC

AATGCTACAAGATCGCATGTGATCGCAAGGCAGACCCTCGATGGTGCAAGAAAG

GATCTGTAACCATTACCGCAACTAACTTTTGCCCACCGAATTTTGCTGGTCCTGGA

GGGTGGTGCAACCCACCCCTCCAACATTTCGACATGGCTCAACCCGCTTGGGAGA

AGATTGGCATTTACAAGGCCGGAATCATTCCCGTTATTTTTAAAAGGTACCCGTA

TTTCTACTTAGTTTAAGTGTTAAATAATCGATATAGGTCGAGTAATGGATCAAAA

CGGGTTCAGATCATTTGTGATGTCTATAACCATTTTAAGTACATCGTAAAACATA

GTTTCTAACGGATTTGCTATGATTTTGGCCGAAAACAAAAAATCCTCATCACAAA

GCATGTTTTCATCTTAAATCAGTCTGATTATTAGCTATAGATCATAATTAATGTAC

AGCTAATAGTGAAATGTTTTGAAAACATGCATGGTCCACATGGATAGGTATAACA

CTTTTTTTAATAATTATATAACTAACTAATATGTTGAATATATTATAATTATGATA

GCCATACACTAAAGTTCTAATTTTATTTTCTACGAGTAAAAAGAATTGAAGGATA

TAGCATTTACACTTTTAGCATATTTTAGATTGTACAAATTTTATAGTCCAGTTGCT

TTACCCATATCACTAGTTATCAATAAAATACATCTAAATTGACTTATTTTTACAAA

AATTATTTAGATGTTTACAATTGTACTCTTACATAAATAATTTAGAAGTTCACAAT

TGTACTCCAATCAATAGTACAAGTGTAAGATATGGCATTAAAGATAGTGTTTTGT

GTTCGATTTTTAGGGTACCATGCAAGAGACATGGTGGAGTTAGGTTTACGATCAA

CGGAAGAGATTACTTTGAGCTTGTTTCAATAACGAACGTTGCTGGAGCCGGATCA

GTTCAGTCGGTGAAGGTGAAGGGGTCTAGAACTGGCTGGACACCAATGTCAAGA

AACTGGGGTTCTAACTGGCAATCAAACTCGTACTTGAATGGCCAATCTCTCTCGTT

CATGATCACAACCACTGACGGGGTGACAAGAACTTTCCTAAACATCGTCCCATCA

AATTGGAGATTCGGTCAAACCTACTCAAGCCGATTGCAATTCTAAATGTATTTCT

AAGATTTTGGATTTGGTGTTTGAGGTTACGGTGTGCTTACTCTTTTTAAGGAAGCA

TTCCGTTTAGTGGTTTTTTTTTTTTTTTTTTTCATTTCTCACTCAAAGGGTACATGA

ACTTGGGAGCAAAACGAGCTTACTCTTGTTCAAATGGGACAAGCTCGTATACACT

CCAATGTACTTAACAATATAGAATAATAAAAACTCAGCAACGTATTATGTGTTAT

TGGTATATAGTGGTTAAGGATATACTCGAAGAAATCCTTAATGTGATAAGCAAGT

TCTATATAAAGAAGT 




