IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr14g0437951

Gene Model: HanXRQChr14g0437951
Description: HanEXPA-32

Family: Alpha Expansin

3D structure:
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List of domain hits o
. Name Accession Description Interval E-value

[+] PLND0O50 super family cl31535 expansin A; Provisional 90-342 5.45e-145
[+] gag_pre-integrs pfam13976 GAG-pre-integrase domain; This domain is found associated with retroviral insertion elements 50-85 2.59e-07

>HanEXPA-32

MWVCQKITDLSRFDVGFSKDYRFHKICCCLVVDKDIRTGKIIGRGTERHGLYYVDEV
TQSGTAMLAHGTKSREAWLWHRRLGHPSAGSKMEFLEVLLVLTVTSMVAFPGVNA

RRSGGGWIGAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQGYGTNTAALSTALFNNGLA
CGACFEIKCVNDKRWCLPGSIIVTATNFCPPNPAQANNDGGWCNPPLQHFDLAQPVF

LKIGQYKAGIIPVQYRRVACKKRGGVRFTINGHSYFNLVLLTNVGGAGDVIAVSIKGS
RSRTWQALSRNWGQNWQSGAYLDGQALSFKVTTSDGRTVISNNVAPPNWSFGQTY

TGRQF*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-32

ATGTGGGTATGTCAAAAGATTACAGATCTTTCAAGATTTGATGTGGGTTTTTCGA
AAGATTACAGATTTCACAAGATTTGCTGTTGTCTTGTGGTGGATAAGGACATCAG
AACTGGAAAGATAATTGGGCGTGGCACTGAACGACATGGCTTATACTATGTGGAT
GAGGTGACTCAGTCAGGGACTGCGATGCTCGCTCACGGAACAAAGAGTAGAGAA
GCATGGCTTTGGCATAGGAGATTAGGGCATCCTTCTGCCGGCTCTAAAATGGAGT
TTCTTGAAGTCTTGCTGGTTCTTACAGTCACCTCCATGGTAGCATTTCCAGGCGTT
AATGCCCGCCGTTCTGGTGGCGGTTGGATTGGTGCCCACGCTACCTTTTATGGCG
GCGGTGATGCGTCTGGTACAATGGGAGGAGCATGTGGGTATGGAAACTTGTATA
GCCAAGGATACGGCACAAACACGGCTGCACTGAGTACTGCTTTGTTTAACAACGG
GCTTGCGTGTGGAGCGTGTTTCGAGATTAAATGTGTAAATGATAAAAGATGGTGC
CTCCCAGGTTCCATCATTGTCACAGCTACAAACTTTTGTCCTCCTAATCCCGCACA
AGCAAACAACGATGGCGGGTGGTGTAACCCTCCCCTTCAACACTTTGATCTCGCC
CAACCCGTTTTTCTCAAAATCGGTCAATACAAAGCTGGAATTATACCAGTTCAAT
ATAGAAGGGTGGCTTGCAAGAAGAGAGGCGGAGTGAGGTTCACAATCAATGGTC
ACTCATACTTCAATCTAGTGCTCTTGACCAATGTTGGTGGTGCGGGTGATGTGATC
GCGGTCTCTATCAAGGGTTCTAGAAGCAGAACCTGGCAAGCGTTGTCGCGGAACT
GGGGTCAAAACTGGCAAAGTGGTGCTTACCTTGATGGCCAAGCGCTATCTTTCAA
GGTCACAACGAGTGATGGCAGGACGGTCATTTCTAACAATGTGGCTCCGCCTAAC
TGGAGTTTTGGACAGACCTATACTGGAAGACAGTTCTAG



Nucleotide
>HanEXPA-32

GCAGTGTTTCTGATTCCTGAACACTTTGCTCATCATCTACAATCTATCCCAGCCAA
TCCAACCTCAAACCAGAAAACTCAAAAATCAAAATCAAACCCCGGAAAAATCAA
CAAACATCCGCTGCATCTGCTTCACAACCGTACAAGCCCACACTTCACAACCGTA
CAAGCCCACACTCCTCTTCTCCTCTCTAACCTCCGGTCGCCGGAGACCCACTCCGA
CCAACAGCAGATTCCGACCGCACCTCAGACCAAACGATACCCCCTCTTCCTCACC
ATCTGCTTTCACCCACAATCCGTGAAGCCTTTCCTCTTCTTCACCCACCTCCTCAA
ACAATTAGACACCACATCCGACACCGACAGCCGGTGGCTCCGCCTCTCTCCGCTG
CCGCCGCCGCCGCTGCTGTTAGTACCATTCTCATCTTTCATCTTTTTTTCAACTTTA
GCCCTCAAAATTCAAAATATTCCTTCAAGGATCGACGTAGGTTCTTCAAAAAGAT
AAGAGATTTCATAAGATTTGATGTGGGTATGTCAAAAGATTACAGATCTTTCAAG
ATTTGATGTGGGTTTTTCGAAAGATTACAGATTTCACAAGATTTGCTGTTGTCTTG
TGGTGGATAAGGTGAGAAGTTGGTGACTTGTGTTGAAAAAGAAAGAAAAAGTAA
AAGGTGGGGTGTGAGAGACACGTGAAGGAAGGAAAAAAAGGGGTTTATCACCTT
TTTTTTTTGGAAACTTTGTCCCTTGTTTAAAGACAGATTTTTAAAATATATATATTT
ATATATATTTTGCAAATGATTAATCACAGTAAATATGAGTTGTTGAAAGACTACC
CGTTAACAAGTGGGGAAGCCTATTTAACAACACATAAAGGTGGTGATCAAGTCA
ATTCTTGGATTTTTGATTGTGGAGCCACTGATACGATGACGTACGAGCCATCGGA
CTTCGTGTCTACAAAGAAACCGAACAGAACCCACATCAAGACTGCAAATGGCGA
AAATGCTTTAGTAAAGGGAGGAGGAACTGTCGAAATATCTCCCAATCTGAGATTA
TCAAATTGTTTATATGTTCCTTCGTTAACACACAAACTGTTATCAATAAGTCATGT
TACAAAGGAACTCAATTGCACAGTTCTAATGCATCCTCATTTTTGTATCTTACAGG
ACATCAGAACTGGAAAGATAATTGGGCGTGGCACTGAACGACATGGCTTATACT
ATGTGGATGAGGTGACTCAGTCAGGGACTGCGATGCTCGCTCACGGAACAAAGA
GTAGAGAAGCATGGCTTTGGCATAGGAGATTAGGGCATCCTTCTGCCGGGTATCT
ACATCTTTTACTCCCTACACTTTTCCCGTCAAACAGTAAATTAGACTGTGAAACAT
GTGCCTTAGCCAAAAGCCATAAAAAACCTTTCAAACCAAGTAACACTAGGGTCA
GTGAACCCTTTTCACTAATACATTCTGATGTTTGGGGTCCAGCTGAAACGAATGG
AGGTCAAAATCTTCGTTTCTTCCTATTATTTGTTGATGACTGTACCCGGATGACAT
GGGTATATTTTTTAAAACACAAATCTGAAGTTTTCGACAAATTTAAACTGTTTTAC
ACCATGGTCCAAACTCAATTTAAAACCAACATTCAGATCTTAAGATCTGATAATG
GAGGGGAGTACGTTAATACCTCCATGAAACAATTTATTCAAGAGAAGGGAATGA
TTCACCAAACCACTTGCCCAAAACACCCAGAACAAAATGGTGTAGTTGAGCGGA
AAAATGGCATTTTGGTAGAAATGGCCCGAGCCCTTATGCTTGAATCCAAAGTCCC
TAAATCTTTTTGGCCCGAAGCTATAAACACAGCTGTGTATCTCCTTAACCGTTTAC
CAACCAAAGCCCTTGACCTAAAAACTCCCCTAGATACCTTATCCACATTCACCAA
ACTACCCCCACCTCTTACCTTACCACCTCGTGTCTTTGGGTGTACCGTGTTTCCCC
ATATACCCAAAACCGAACGATCCAAACTTGATCCATGTGCCGAAAAATGTGTCTT
TGTTGGTTATGGGGTGAATCAGAAAGGATACCGATGTTATAACCCATCACGACGT
CGTGTGATTACGACTGTCCACTGCGACTTTCTTGAAACAGAATATTACTATCAGTC
CCACCTCAGTGGTCAGGGGGAGATAGAACATGAAGACTCACTGAGTTGGTTGAA
GTTGATTCCATTTGCAAGCGAAGATGAGTCATCTCATACATCCACACATACTAAG
CCTGTCGAAAGTCTCACCCAAGAATCATCCAGACTGGTGTTCGAGGTAAGTGATT
CTCCAAACCTTGGAAATGTGCCTGAATCTAATGCAGATACCACTAATAATCAGGA
AAGTCTCGAGACAATGGAACAGGTGGAGGTTGCTGAGCAAAACAACGCAGTCCA




AGGAGAAATCGAATCTAATGAACAACATGACGGAGGCTCTGGAACAACACCGGG
AACATACGTTTTACCTCCTAGAACCAATAGAGGGGTTCCTCCGAAACGGTACTCC
CCAGAAAGGGAAACCAGAAATTCAAGGTATCCTACAGCCAATATGGTTGACGGG
AACTTATCTAACAGTGCGAAAGCATTTGTTACCTCACTATACTCCGAACAAATAC
CGAGTTCCGTGAAGGAAGCCCAGAGTAAGAAGAATTGGAAGGAAGCAATGGAA
ACGGAGATGCGTGCTCTTATGAAAAACAACACGTGGGAGAAGTGCGTTCTTCCTA
AAGGAAAGAAAACTGTTGGATGTCGGTGGGTGTATTCAATCAAATATAAACCAG
ATGGTTCCATTGGAAGATACAAAGCTCGGCTCGTTGCCAAGGGTTACACTCAGAC
GTATGGGATCGATTACTCTGAGACGTTCTCTCCAGTTGCAAAAATGGACACCATC
AGAGTCCTCTTCTCTGTGGCAGCCAATAAGGAGTGGCCTCTCCACCAGTTTGATG
TTACAAACGCATTTCTCCATGGAGACCTAACAGAAGAGGTTTACATGGAAGCACC
TCCAGGCTTCTCAGGGAGTTTTAAAGAAAGGGAAGTATGTCGGTTGAAAAAATCA
TTATACGGGCTAAAACAATCTCCTCGGGCATGGTTTGGAAAGTTCACTTTGGCCA
TGAAAGAATACGGGTATCACCAAAGTAATGCTGATCATACTTTGTTCCTCAAGAG
AAGAAACGGCCTTGTAACTTGCTTGATCATATATGTTGACGACATGATTATTACC
GGAAATGATGTAGAAGAAATAGCACAACTGAAAGAGAATCTGTTTTCAAAATTT
GAAATGAAAGATCTAGGGAATCTCAAGTATTTCCTCGGGATTGAAGTTCTTAGGT
CTAAACGAGGGATCTTCATTTGCCAAAGAAAGTATGTCCTTGATCTTCTGGCGGA
AACCGGGTTGATTGATTGTAAACCCGCAGATACTCCAATGGTGGTGAACCACAAC
CTTCACATGGAACTTAATGGGGAGCTTGCGGACAAAGAAAGGTATCAACGGCTC
GTGGGCAAGCTAATTTATCTCTCTCACACTCGTCCTGATATAGCGTATGCGGTTGG
AGTAGTAAGTCAGTTCATGCACCAACCACAAGTTGCCCACATGGAAGCTGCTCAG
AGAATTTTAAAGTATCTCAAGGGGACCGTAGGCCATGGAGTGTTGTTCAAAACAA
ATGGACATCTGAATGTTGAGCTCTACACTGATGCAGACTGGGCAGGAGATAAGG
GGAATCGAAGGTCAACATCAGGATACTTCTCCTTGGTCGGTGGAAACCTGGTTAC
CTGGAGAAGTAAGAAACAGAAGGTGGTTGCTCTGTCGAGTGCAGAAGCGGAATT
TAGAGGTATAGCTCGGGGGTTAAGCGAAGTTCTTTGGATCAGGAAGCTACTAGAA
GACATTGGTTTTTTCCAAAAGGAACCCAGTAAGGTTATGTGTGATAATACGGCTG
CAATACAAATCTCAGAAAACCCAGTACAACATGATCGAACAAAACACGTGGAGG
TAGACCGACATTTCATTAAAGAGAAACTGGAGGAAAGAATCATAGAGCTCCCAT
ATGTATCGTCAAAAGATCAACTCGCAGATATTCTTACAAAGGCCGTCAACGGAAA
TGCTTTTAGTAGCTGCTTGAGCAAGTTAAGTATTGGTGACCCCACTACTCAACTTG
AGGGGGAGTGTCGGAAATGAAAAGATTAAGTGAAGAGGATTTTCAGCCCAATCA
CGGCTGTTTTACAGCCAAGATTCCAGCTCAGCCATTCATTGCCTTTCCTTTTATTCT
[TTTTCAATTTACTATAAATTGGGCATATGTATGTTTATTCAAGCATGAACTCAGT
AATCAAAAACATTTTTTATCTCTATACCTGTTGTTACAAACCATGTCTTTCATACC
CTTCAGCCTTATGGATTGAAGTTATTAATTAAAATGGGCTACTTGGTCGTGAAATT
GCGATTGATTTGTAAATGGGTCGATGGATTGAAGTTATTGATTAAAATGGGCTGG
TGGGTTGTTAATGGTTTGTAAATTGTAATTGGGCTAAGCATGTTTAAGGGTATATA
TGTTTATTTGTTTACTTGAAATTTGTTTTCGTTTGGTCGTCTTAAATTGTATATTTG
ATTAGGATGGTAAATAAGAAGTCAAATATTCAGATATTTATATAAAAGAAAACAT
TGCTGGTTAAAAGTTATAAATTTTGTGCAAAATATTCATATAGTATAAAACAGAC
AACACACGAGTATCGAGTATGGTATTTGATAACTTCGTATGATTACCCAAACTTG
TTTACCGTATCGAAACCTGTAGTTAAATTATTAAAATTATAGAATTGTTAAAAAT
GTAGCCTAAAATCTTATATATAAAGACGGTTTTGGTTTGCGCTTAAGATCAATGTT
TTGGGTAATTCCCATCCCTATATAGGTAATTTTCAATCACATAAGACCATACACAC
TTGTGTAACTGTAAGCAAACCCAGGGGCGAAGGTTAGAAGGGGCLCGGGGGGLGL




CCGACCCCCCCGAACTTTTCGCTCAGTAGTGTTATGTATGTAGCTTTCGTATAGAA
ATTTTTGGGTATATACGTTTTCGACCCCCCCCCCCTCTCGGTCGGAAATCTCAAGC
TTCGCCACTGAAAACCTGATAGGTAGTGTGTATCAGGTACCAAAAAAATGAGAC
ACGGTTTGAAGCGAATATGAGACTCGAATAGATCCAATTAGAATTAAAGACAAA
TTGTATTTGTTGTGGAAACCGATGGTTAACTAAAGACAAAGTTGAACAAGTCTTG
ATCCACTTAAAATGCAGTTGAAGGATTAGAAAATAGCAAATCCAAGTGACCATGT
GATTCATCTACTTGCTTGCTTGAGTGAAAGAAGGAAGTCAATCTCAATTCTCAGG
TTGCAATTAAAAGGCCCACATGCCACAAATGGGATTTTCATGTGCATACTTATTTT
AATCACCCAATCATTAATGCCATTTCTATTTGCTAATCTCTATAAACTAAAGTGTA
CCTCTCAAGTACTTCAATGCCTTAACAAATACTCAATAAGAGTAGTCAACGCGTT
TGCATCTTGCCAATTTTCATAGTTTCTATTCAGAGTAAACTGCTATTTTGGTCCCT
GAGGTTTGGTCACTTTTGTGATAGTTTCTAATTGTGTTCATAGTTTAAGTAGCTTTT
AACATTAAACGTAAGGATTGTGAGAAAATGTCTAGCGAATGTAGATAAAACGAG
AGAAATAACTCAAAAAGTCATCGATATATCATTGAATACCTAAAACATTACATCA
AACCCCATTCTATAGGACAAGTATGAATATGATAGGTCAAACCAGAACTGAAAA
ACCAAAACTAACTATCAAAATATAAAACTGACTACATAAATCACTCAAATCGAA
GATTCACACGTTTTTACACAAACAACCAATATATGGTATTTATCCTTGACTTCGAC
ATTGGTGCTGGATCCGACGGCTAAGCCAAACCACTAATGAAGAAATATGGTGGTT
TGCCACATGATCCGGCTTATCACAACCATTTTTTTTCTTATCAGTTTCACATAACA
ACGAGCTTTACTACCGTCCATGCCAATAGCATGCTTATCACCTTCAACCTCAAAA
AGTGCCTTTAAAAAATATGTAACACCAACAAAGGTAATATAAAGTTGATTAAAGT
AAAGCAGTTAACATAGCTTCTCATATGTATATTTGTTATAACTATTACTCTAATAT
TAATATGAAAGTAGGCTTCAAGCTTCAAAAAAATCTCTAGGGTTACTTGAGGCAA
CTGCCAACTGGTGAATGCATATTTAATATAATAAAACTTATAACTAAAGGACTGA
CCAAATCTTGCTAATAATTTTCTGGTCTTTGCTTGTAAGTGTAATGAGTAAACTTT
TATAGCTGCCTTTTTCATTACTCTTCCCATAGAATATGATTCCTTGTTAACATGAA
GCATGTGAAAAAAGGAGGCAAACATATTTTATTTTGGATTAACAAGTTGGCATAT
GGTTAACCCCTTTAACTGCCATTACAATTTTCTCTCACTCAATCTTTATATAAAGG
CCTCTCATTCCATACTTTCTTCTTCACACCTTCTAAACATCCTATAATCAATTTTCA
ACTCTTCAAGACAACTTTTGCAGCTCTAAAATGGAGTTTCTTGAAGTCTTGCTGGT
TCTTACAGTCACCTCCATGGTAGCATTTCCAGGCGTTAATGCCCGCCGTTCTGGTG
GCGGTTGGATTGGTGCCCACGCTACCTTTTATGGCGGCGGTGATGCGTCTGGTAC
AATGGGTAAGAAACTTATTCAACCTAATCTGGTTATACTATCGGGTGTGCTAAAC
GTACCCCTATTATGTTTACTAAATGTACGTACCCCTACTAAATAAGGGGTGCGTTC
AGTATATAGGGGGTGCCTTTAGTAAAAAATAAATAAATAAGTAAATAAACTGAT
GCTTTTGTTCATGTGAAGGAGGAGCATGTGGGTATGGAAACTTGTATAGCCAAGG
ATACGGCACAAACACGGCTGCACTGAGTACTGCTTTGTTTAACAACGGGCTTGCG
TGTGGAGCGTGTTTCGAGATTAAATGTGTAAATGATAAAAGATGGTGCCTCCCAG
GTTCCATCATTGTCACAGCTACAAACTTTTGTCCTCCTAATCCCGCACAAGCAAAC
AACGATGGCGGGTGGTGTAACCCTCCCCTTCAACACTTTGATCTCGCCCAACCCG
TTTTTCTCAAAATCGGTCAATACAAAGCTGGAATTATACCAGTTCAATATAGAAG
GTATTAACTATATGCTTCTTATCAGTTATCACACTTTTTATGTGCATAGTGTAGAA
GTCATAAAGTTATAAAGCTAAAAACAAACGTACCCAGTAATATCCCACTTAGCAG
AGCTACTGGTAGGGTCTGGGAGTATCAGTAATAAAGCTAAGCTAACTATACGATC
AAATTATTGTAGGGTGGCTTGCAAGAAGAGAGGCGGAGTGAGGTTCACAATCAA
TGGTCACTCATACTTCAATCTAGTGCTCTTGACCAATGTTGGTGGTGCGGGTGATG
TGATCGCGGTCTCTATCAAGGGTTCTAGAAGCAGAACCTGGCAAGCGTTGTCGCG



GAACTGGGGTCAAAACTGGCAAAGTGGTGCTTACCTTGATGGCCAAGCGCTATCT
TTCAAGGTCACAACGAGTGATGGCAGGACGGTCATTTCTAACAATGTGGCTCCGC
CTAACTGGAGTTTTGGACAGACCTATACTGGAAGACAGTTCTAGAATCTTCCGCT
CGAAGTTCTCCTAACTTTAAGGCTTTCGTTTATGTTTTTTTACGATACTTGGTTAAC
TTTAATGTAATATAGTTATATAAGAGTATAAGACAGACCAACTTCATGAGCGCAT
TTTGGACGGCTCGTGGAATTGGATGCCTAAACAAAACTCCAGGAAATCTAAAAAT
TATTTCCTGGAGTTCTTTTAGATCGCGCCCCTAAAAACACCAACACGGGTTGGCG
GTTTGGTGTGGCAGGGTCTTTTTTTTAACCTATGCAATGTTAGTCCAAAGATACCT
AAGATATAGTTCTCTCTTTTCTTTTGGAAAGATGCAGGGATAAGTAAACAGTATT
GTGTGTCAATTGTGGTGTCAAAGATTCCTCAATGTATGTTTTTTTTTTTTTTTTTTI
TTTTT






