IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr0690178721

Gene Model: HanXRQChr06¢g0178721
Description: HanEXPA-06

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/

GENE STRUCTURE

HanEXPA-0G -
-

! 1 1 L 1 L
Obp Sidbp 1000p 1500bp 200 2500bp
Legend:

CDS s upstreamy downstream — Iniron

DOMAIN ARCHITECTURE

L 100 128 150 175 200 228 250 260
T S T I S S SO S S S T S SO TN S ST SR AN T SO N TN AT ST SN WO T ST ST SR TN SN AN SN T T S SN T T ST SR A ST S T A1

Query seq.
Superfanilies PLNO0OS0O

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN0OOOS0 super family ci31535 expansin A; Provisiona 9-257 358e-122
SEQUENCES

Peptide

>HanEXPA-06

MKMGIAGGIVFLVVTVLSLAEARIPGNYGGGAWQSAHATFYGGSDASGTMGGACG
YGNLYSQGYGVNTAALSTALFNNGFSCGACFEIKCANTPQWCHPGSPSIFITATNFCP
PNFALPNDNGGWCNPPRTHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVSYRRVPCRKAGGIRFTIN
GFRYFNLVLISNVAGAGDIQKVWVKGTKTNWMSMSRNWGQNWQSNAVLTGQSLSF
RVTGSDRRTSTSWNIAPAHWQFGQTFTGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-06

ATGAAAATGGGAATCGCCGGCGGCATTGTCTTCCTCGTCGTCACCGTGTTGTCAC
TTGCCGAAGCTAGAATCCCCGGAAACTACGGCGGCGGGGCTTGGCAAAGCGCTC
ATGCAACTTTCTACGGTGGTAGTGACGCCTCCGGTACAATGGGTGGTGCTTGTGG
ATATGGGAACCTATACAGCCAAGGGTACGGAGTCAACACCGCGGCACTGAGCAC
CGCGCTATTTAACAACGGGTTTAGCTGTGGCGCTTGCTTCGAAATCAAGTGTGCT
AACACCCCGCAGTGGTGCCACCCCGGAAGCCCCTCCATTTTCATCACGGCCACCA
ATTTCTGCCCACCAAATTTCGCCTTGCCAAACGACAACGGCGGTTGGTGTAACCC
TCCTCGTACTCACTTCGACCTCGCAATGCCAATGTTCCTTAAAATCGCTGAGTATC
GTGCTGGCATTGTTCCCGTCTCGTACCGCCGGGTCCCTTGCAGGAAGGCAGGGGG
AATCAGGTTCACAATTAACGGATTCCGTTACTTCAATTTGGTTTTGATTAGCAATG
TCGCTGGTGCGGGTGATATTCAAAAAGTGTGGGTCAAAGGCACGAAGACGAACT
GGATGAGCATGAGTCGTAATTGGGGTCAAAACTGGCAATCTAATGCTGTTCTAAC
TGGTCAATCACTCTCCTTCAGGGTCACCGGTAGTGACCGACGCACCTCCACCTCA
TGGAACATTGCACCTGCCCATTGGCAATTTGGTCAAACCTTCACCGGGAAAAACT
TCCGGGTGTGA

Nucleotide
>HanEXPA-06

TCCCTCTACACTCACTTTTGAGAATATTAATGAAAATGGGAATCGCCGGCGGCAT
TGTCTTCCTCGTCGTCACCGTGTTGTCACTTGCCGAAGCTAGAATCCCCGGAAACT
ACGGCGGCGGGGCTTGGCAAAGCGCTCATGCAACTTTCTACGGTGGTAGTGACGC
CTCCGGTACAATGGGTATGTTACCCAAAAATTATAATAATCCTGCGAATTTGCAT
AGCGAGCTCGACTTTAAAAGTCGAACTGAGCCGAGTTCAAGCCCGACTCATTTTA



AGTTGTATTGTTCAAGCTCGGACTCGGCTCATTTACTATTTAATAGTTAATTCATG
TACATTAATGATTATTTATATAGAAATTTATAATTATAGTTTTTATGTATAAAATA
ATATATATTATATCGTTATTTTTATCATAATTATATATACATATAATAATTAATTAT
TATTATATGAATATATTTAGTATATGAAATGAAATTATACAAAATAAAATATTAA
CGTCATTTAGACTTGCAACTCAGTTCAAGCTCGATAAATGAAGTTAGGCTTGAGC
CCGTTTGTTAAAAAAAAACTAAACTTTAGTCTTGAACCTGTTTAAGCTCGATTTGA
CCCTAGCTTTTTAACAAACCGATCTCGAGTAACTCATAGACAACTCGGCTCATTTA
CACCCCTAATTGCATATATTTGACGTTATTTTGATCTTATACGATGATAGGTGGTG
CTTGTGGATATGGGAACCTATACAGCCAAGGGTACGGAGTCAACACCGCGGCAC
TGAGCACCGCGCTATTTAACAACGGGTTTAGCTGTGGCGCTTGCTTCGAAATCAA
GTGTGCTAACACCCCGCAGTGGTGCCACCCCGGAAGCCCCTCCATTTTCATCACG
GCCACCAATTTCTGCCCACCAAATTTCGCCTTGCCAAACGACAACGGCGGTTGGT
GTAACCCTCCTCGTACTCACTTCGACCTCGCAATGCCAATGTTCCTTAAAATCGCT
GAGTATCGTGCTGGCATTGTTCCCGTCTCGTACCGCCGGTATATAATCTTCTATCT
CCCGCCTTTTTTAACGTTTAGAATATATATTTTATTTATATATCTTCGTTGATTGGA
CTATAATGACCCTGCAATAAATTATTAGTTAATATTTGGAAATGACATAAACACC
CTTCTGTCTATTAAATTGGACTAATTTGCTCTTGAAATGTATACTAAAATTGGACT
AATATGCCCTTGAAATATATTAAAAGAAACGCACATGGACAAACATGCATTATAT
[TTTTTTTTTAATTTATATTTGAAAATCTTTTCCGGATGCAACTTTATTTTGACTTT
CATATATTCAAGTTGCCTTTACCTTTTCAAAAATTGTAATCTATTAGATCATGTGC
AATTTTATCCAAAAGAAAAAACTATGACAATTTTTTTATGTTAATCTATTCTCACA
TCCTGATATGTATTCAACAAGTATAGGTGTATATCAGTATATGGATATTGGATCAT
ATAATATGTTAGGGAATGTTACTCATATGAGCCTTTTATATGATATGTATACACTT
ATATCATTATATGAATCATGTATTTCAAGAGAATGTCAACTATATTACCAACCCGT
ATATATTTATATGCGTCGTATACATGTCAGGGAATGTCAGCTTTGTGTATACGAGT
CATATACTTGTATACGACCCATATACACTTTGTACATATAGCAAAACCCTTTTCAA
ATTTGTAGATTTCAAGACACTTTGAAACATAGTAGAACATAAAATTATTATGTGA
AACATACATAAATATTTATTAACACGAACACTATAAATCTATCTAAAAAGTATAT
ATATATGATTTTCAAATAAAAGAAATACCAAGAAAATTGGGTAAATTTAATGAGA
AGGTACCAATTGTAGTGAACGGTCGTACGACCGATGCCACATGATAAGAGTAAA
GTCAGTAGGTCCCACAACATTCATGTCAACACTTTAATGCTCATTGATTGATAAA
ATGATTATAATCAACTCCGTTGGTTGCGCTAGAGAATGTAAGTTGGGGACGCTAG
CCACTGATTTTATGAAATTGACCTTTGTGTTTGTGATTTATTGTCGCAGGGTCCCT
TGCAGGAAGGCAGGGGGAATCAGGTTCACAATTAACGGATTCCGTTACTTCAATT
TGGTTTTGATTAGCAATGTCGCTGGTGCGGGTGATATTCAAAAAGTGTGGGTCAA
AGGCACGAAGACGAACTGGATGAGCATGAGTCGTAATTGGGGTCAAAACTGGCA
ATCTAATGCTGTTCTAACTGGTCAATCACTCTCCTTCAGGGTCACCGGTAGTGACC
GACGCACCTCCACCTCATGGAACATTGCACCTGCCCATTGGCAATTTGGTCAAAC
CTTCACCGGGAAAAACTTCCGGGTGTGAAGAACAGGAACGATTCCCACAATCTA
ATTTGCTCAAATCGTTTCTCGTGAGTAATGACTTTTTAAAACCAACGTATTTAGTT
TTTTACCGCAAACATATCAAAGTTTGTTGTAAAACTATTCAATTTTTTGCAAAATT
GTCAATCTTAGACAACCAAATTGCAGGTATGACGAACTTTAATAATGACAACGGT
TAGTTGTGTTGAAAAGACGAATACCATAGTTTAGCTATTGTGTTTTTTATGAGGGG
GTGTGACTGTAAAATATGTAAAAGATTAAGGTTTGTATTATAAATTCTAAAGAGC
AAGGTTAGTTTAAAAGTAACTTTGGTTGGATCATAATATATATGACAAGTGTGTT
TTTGTAATTTAAATATTTACATCTTGTGATTTATATCAAGCTTCTCTTATTTTCTTA
TTTTGAATTAAAGATTTGTCATGTGCACTCTTGTTTTCTAGAAACATATACC






