IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr11g0322221

Gene Model: HanXRQChr11g0322221
Description: HanEXPA-17

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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+! Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN0O193 super family cl33423 expansin-A; Provisional 20-254 2 00e-166
SEQUENCES

Peptide

>HanEXPA-17

MAKIDLLLLTLCAILLLPYAHAFTASGWTRAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNLYS
TGYGTRTAALSTALFNDGAACGQCFKLICDYKADPRWCIKGTSVTITATNFCPPNFA
QPSDDGGWCNPPRQHFDMAQPAWEKIGIYRGGIVPIIYQRVPCKKHGGVRFTINGRD
YFELVLISNVAGAGSIQSVQVKGSKTGWMAMSRNWGANWQSNSYLNGQSMSFKVT
TSDGVTKTFTNIVPASWGFGQTFSSPLQF*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-17

ATGGCGAAAATCGACTTGCTTTTGCTAACGCTTTGCGCTATTCTTCTTCTTCCTTAC
GCCCATGCGTTTACTGCTTCTGGATGGACCCGTGCTCACGCCACCTTCTATGGCGG
TAGCGATGCTTCAGGAACAATGGGGGGTGCTTGTGGGTACGGTAACTTGTACTCA
ACGGGTTATGGTACAAGAACTGCTGCACTAAGTACTGCTCTTTTCAACGACGGAG
CGGCGTGCGGCCAATGCTTCAAACTCATATGCGATTACAAGGCGGACCCGCGGTG
GTGCATCAAAGGAACGTCGGTAACAATCACCGCCACCAATTTCTGCCCACCGAAC
TTTGCTCAGCCGAGCGACGATGGAGGATGGTGCAACCCGCCACGCCAACATTTCG
ACATGGCGCAACCTGCTTGGGAGAAAATTGGAATCTATCGAGGTGGAATCGTCCC
TATTATCTATCAAAGAGTACCTTGTAAGAAACACGGTGGAGTTAGGTTCACCATC
AACGGTCGAGACTACTTTGAGCTTGTTTTGATAAGCAACGTCGCCGGTGCTGGAT
CGATTCAATCGGTGCAGGTGAAGGGATCGAAAACCGGATGGATGGCAATGTCGA
GAAATTGGGGAGCTAACTGGCAATCAAATTCTTACCTTAATGGTCAATCGATGTC
GTTTAAGGTGACAACCAGCGATGGTGTGACAAAAACTTTCACCAATATTGTTCCA
GCCAGTTGGGGATTCGGTCAGACATTTTCGAGCCCATTGCAGTTTTAA

Nucleotide
>HanEXPA-17

TTGGATTGGTTTACTATTTAATCACCTCTACTTCTTCCCATTTTCTGTATCACCTTC
TTCTTGTGTTTAAGGAGAAAAATGGCGAAAATCGACTTGCTTTTGCTAACGCTTTG
CGCTATTCTTCTTCTTCCTTACGCCCATGCGTTTACTGCTTCTGGATGGACCCGTGC
TCACGCCACCTTCTATGGCGGTAGCGATGCTTCAGGAACAATGGGTATGCATTTT
CAATTGTTTTAGCTATACTACTTCGATATACCTCGATGCAAGTTCTGTCATATGCG
TGTATCATATACGTTGTTAGCAAACTTCTCATAGTGTTTAGCATTTTTTAACGATA



AAGGTACAACAATTTTGAGCACGACCAAGCTCATGCTCAGCTCGTTTCATTTTCA
ATATGTAAAGCTCTAATTAGGTCTATAACTAAATTTACAACCTTTAAGTTAAGATT
TATTTATTACTTGAAATGATAATATTATAATTATCATTTAAGTATAAATTATGTTA
TTTTTTATAAAAAAATTAATATTATATCAACATAGCCATATTATGTTAATTTTTAT
AAAAATAATTAATATTATATCAACATAGCTAATAGATTCGTTTAGTCTGTAAAAT
TTAATAGGCTCGAGATATAAAATTGACACGTAAGCTTATTTAAGTTCTAACTAGA
TTTAGAGACTATTTGGCAACTTTTGAATAAGTAAGTGTTGAACCATTAAAAACCA
GTATAATGCTTAACCGTTTAGAGGCAAATGTCTGACCAATTCAGATAAAAGGTCT
TAACCATTCAGAGGCAAATTTCTGAGTCATTCAGAAATCAGCTCGCGAAACAAAC
AGTTTAAACCATTAAATACTAAACCAGTAAGAACATCAGATAAACAACCAACCC
CTTGTTATTTAACGAACCAATCTCAAATATCTTACAAATAACTACAAATAACTGC
AGTTTGTATTTAGTTGCAAAAATAAAGGGTATTTAAAAAAAACAATAGTAAATTA
ATGGGCGGTTTGTCATGGACGGTTAATTTGTCGGATTCAACCTTCTTTGATTGTCT
TATTTTTTTATTAATTAAATAATATTTGTTACTGAATTTTATGTTTTAGACATTGGG
AATATAAATAACATGTGATTGGTTTTCCAGGGGGTGCTTGTGGGTACGGTAACTT
GTACTCAACGGGTTATGGTACAAGAACTGCTGCACTAAGTACTGCTCTTTTCAAC
GACGGAGCGGCGTGCGGCCAATGCTTCAAACTCATATGCGATTACAAGGCGGAC
CCGCGGTGGTGCATCAAAGGAACGTCGGTAACAATCACCGCCACCAATTTCTGCC
CACCGAACTTTGCTCAGCCGAGCGACGATGGAGGATGGTGCAACCCGCCACGCC
AACATTTCGACATGGCGCAACCTGCTTGGGAGAAAATTGGAATCTATCGAGGTGG
AATCGTCCCTATTATCTATCAAAGGTTAGAATCTCATCGATCTTAAATGATATTTT
GGTTACATAGATTAAAGGATATTCACAGCCTAGTTCGGTCTGTTATAACGAGTTTT
TTTGGGCCAAATAGTAAACAAGTATATATCTTTTTTTTTTACACAAATCATAATAT
TAGATCTTCAAAAGTTCAAGGTACACTTAAAAATAAGACCAAACATTGAGCTTTT
AAGTATTACTTAATTAATGGGTCTACAGAAAAAAAATAAAAAGAAAAGAAAGAC
ACATACATAAAAAATATTTTATGCACGTGACAACTTCTTATTGGGCCAACCGTCA
CTTGGCAACTTCTTAATGGGTCTATCACTATTCATTAGGTTGGTTTATTAATATAT
GGATAAAATTTATTAATATATGGATAATTACGAATTTAGTTTTTTAATTATAATTA
TATACCATACATAAAAAATAAAAATAAAACAAAAGTTGCCACGTGGCAACTTCTT
ATTGGGCCAACCGTCACGTGGCAACATAAAAAAATAAATAAAACAAAAGTTGCC
ACGTGCCAACTTCTTATTAGGCCAACCGCCACGTGACAACTTCTTAATAAGTCTA
CCACTATTCATTAGGTTGGTTTATTAATATATGGATAACCACTGTAAAGTTTAAAA
GAATATTTTTTTACCGGCCGGGTAAACCAGGGTGTGAAACTCGGTTTAACCATAA
CTATAAATCAAACTGTATTACTCCTAAAATTTAGTTGAACCGAGCGATTTAACTC
GGTTTAACTGTTGCCAAACGGTTTTAAATACCCCTTCTCTAGCTAGGATAATTTAT
GATTATGACTTTTTTTTTTTGGGTTTTTAGAGTACCTTGTAAGAAACACGGTGGAG
TTAGGTTCACCATCAACGGTCGAGACTACTTTGAGCTTGTTTTGATAAGCAACGTC
GCCGGTGCTGGATCGATTCAATCGGTGCAGGTGAAGGGATCGAAAACCGGATGG
ATGGCAATGTCGAGAAATTGGGGAGCTAACTGGCAATCAAATTCTTACCTTAATG
GTCAATCGATGTCGTTTAAGGTGACAACCAGCGATGGTGTGACAAAAACTTTCAC
CAATATTGTTCCAGCCAGTTGGGGATTCGGTCAGACATTTTCGAGCCCATTGCAG
TTTTAAGATGATCGGAATTATGGTTTTATCGACGGCAGCGGCGTGCTTACTCTTTT
TTGGTGGAAGCAGCCCGCCGGTCAGAGATTTTTCATTATTGTTATTTGTTATCATG
CAAGTTTTATTATTATATCATTTGTAACAATATAATTTTGTTGTTGTTAAGACAAG
ACGTTATAATTATAAGATTGGTGTTTCTATATATTTTTATTATCATATATATAT






