IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr1290378671

Gene Model: HanXRQChr12g0378671
Description: HanEXPA-25

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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Legend:

Exon — Intron

DOMAIN ARCHITECTURE

Query seq.
Superfanilies PLNOOOS50

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family cl31535 expansin A; Provisional 6-243 4.70e-126
SEQUENCES
Peptide

>HanEXPA-25

MKSIVIFIFSSLLLVSFPLIVNGGWLNAHATFYDDGTMGGACGYGNVYRQGYGTNNV
ALSSALFNDGLSCGACFQIVCVNDRQWCLPGSIVVTATNFCPPNPALPSEKGGWCNPP
LRHFDLSQPAFLRIAQYKAGIVPVAYRRVPCVRRGGIRFQMNGHPYENLVLITNVGG
AGDVHAVAIKGSRTGWQQMKQNWGQNWQSDTYFIGQSLSFKVTTSDGRTMVSNN
VVPANWSFGQTFSGSQFR*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-25

ATGAAATCCATTGTTATTTTCATTTTCTCTAGTTTATTGCTTGTTAGTTTTCCGTTA
ATCGTTAACGGCGGTTGGCTCAATGCACATGCCACCTTCTACGACGACGGCACAA
TGGGTGGTGCTTGTGGGTATGGGAATGTGTATCGTCAAGGGTATGGTACAAACAA
TGTAGCATTAAGTAGTGCTTTGTTCAACGATGGTTTGAGTTGTGGGGCATGTTTTC
AAATCGTGTGTGTTAATGATCGTCAATGGTGTTTACCGGGTTCCATTGTTGTCACC
GCCACCAACTTCTGCCCACCGAACCCCGCCTTACCTAGCGAGAAAGGCGGCTGGT
GCAACCCTCCTCTACGTCATTTTGATCTATCTCAACCTGCCTTCCTACGCATTGCT
CAGTACAAAGCTGGAATTGTTCCTGTTGCTTATAGAAGGGTACCCTGCGTGAGAA
GGGGTGGAATTAGGTTCCAAATGAACGGACACCCCTACTTCAATTTGGTGTTAAT
TACAAATGTGGGTGGTGCTGGTGACGTGCACGCGGTGGCAATCAAAGGGTCAAG
AACAGGATGGCAACAAATGAAACAAAACTGGGGGCAAAACTGGCAATCCGACAC
TTATTTTATTGGGCAGTCTCTATCTTTTAAGGTCACCACAAGTGATGGTCGGACTA
TGGTTTCCAACAATGTTGTCCCCGCTAATTGGTCTTTCGGGCAGACCTTCAGCGGT
TCCCAATTTCGTTGA

Nucleotide
>HanEXPA-25

ATGAAATCCATTGTTATTTTCATTTTCTCTAGTTTATTGCTTGTTAGTTTTCCGTTA
ATCGTTAACGGCGGTTGGCTCAATGCACATGCCACCTTCTACGACGACGGCACAA
TGGGTATGCAGTACTGATCATACATTATCTCAAATTTGTTGTGTTGTTTATTATTA
TTTTTTTTAAAACGCTAACTCACACACTCTGTATGTATAACAGGTGGTGCTTGTGG
GTATGGGAATGTGTATCGTCAAGGGTATGGTACAAACAATGTAGCATTAAGTAGT
GCTTTGTTCAACGATGGTTTGAGTTGTGGGGCATGTTTTCAAATCGTGTGTGTTAA




TGATCGTCAATGGTGTTTACCGGGTTCCATTGTTGTCACCGCCACCAACTTCTGCC
CACCGAACCCCGCCTTACCTAGCGAGAAAGGCGGCTGGTGCAACCCTCCTCTACG
TCATTTTGATCTATCTCAACCTGCCTTCCTACGCATTGCTCAGTACAAAGCTGGAA
TTGTTCCTGTTGCTTATAGAAGGTATATAAATTATTAAATTTCATGAGATGCCTTC
ACACATCGTGGGTGGTTTGGTAAATTTACAAGCATTTGTCTTGAAAAGTTATTTTG
TTACTTTTGAAAGTATTAAATGTACTTTAGAAATTTTACAATTACTAAATGTATTT
TGGTAATCTACTTAAAATACCAACATATTTTTACAAAAGATTATCAGACAGAATG
CGTAGTGAACCGTCTCTAAATGAATCACGTACTTAGTGATCAGTCGTGAACCATG
ACAAAAGTTTTTTTATATCTACTTATTTAATAAAGAAACGAATATGAACAAGATA
TTTGTCAACTTAATTAAATTAATAAAGAAACGAATATGAACAAGAAGTTTTTTTA
TATGTACTTAGAAACTTTTGTTTATGCATCACTTGTTTCTTAATCATGCGATGATA
TTGGTATTTAGATTTTCATTTATATATTGTAGTTTACTTTTCATTTCATTTACATGT
GTTATAACAAATATGATTGAACACAAACTAGAACAAACAAAGTTTGATTCTTTAA
AGCTTGTGTTTAATATATAATTTTTTCGTTTAATTCATCTCAATAAAGTATCAAAA
TGACAAATTACAAACAAATGACAGGTAAACATGAAACAAGTTGCACCGCAAAAA
TATGCTCTCTTTTTGCATGCTCTCTTTTTCTCCAATTTGTTTACATGCCTAAACATT
GCAATTCTAATACCAAACTATTTTAGTAATATTTTTTGTTCTTGTTTTCTAGGGTAC
CCTGCGTGAGAAGGGGTGGAATTAGGTTCCAAATGAACGGACACCCCTACTTCAA
TTTGGTGTTAATTACAAATGTGGGTGGTGCTGGTGACGTGCACGCGGTGGCAATC
AAAGGGTCAAGAACAGGATGGCAACAAATGAAACAAAACTGGGGGCAAAACTG
GCAATCCGACACTTATTTTATTGGGCAGTCTCTATCTTTTAAGGTCACCACAAGTG
ATGGTCGGACTATGGTTTCCAACAATGTTGTCCCCGCTAATTGGTCTTTCGGGCAG
ACCTTCAGCGGTTCCCAATTTCGTTGA






