
IDENTIFICATION 

Species: Helianthus annuus 

Locus: HanXRQChr08g0227911 

Gene Model: HanXRQChr08g0227911 

Description: HanEXPA-12 

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-12 

MKSIVIFIFSSLLLVSFPSIVNGGWLNAHATFYDDGTMGGACGYGNVYRQGYGTNNV

ALSSALFNDGLSCGACFQIMCVNDRQWCLPGSIVVTATNFCPPNPALPSEKGGWCNP

PLRHFDLSQPAFLRIAQYKAGIVPVAYRRVPCVRRGGIRFQMNGHSYFNLVLITNVGG

AGDVHAVAIKGSRTGWQQMKQNWGQNWQSDTYFNGQSLSFRVTTSDGRTVVSNN

VVPANWSFGQTFSGSQFR* 

CDS (coding sequence) 

>HanEXPA-12 

ATGAAATCCATTGTTATTTTCATTTTCTCTAGCTTATTGCTTGTTAGTTTTCCGTCA

ATCGTTAACGGCGGTTGGCTCAATGCGCATGCCACATTCTACGACGACGGCACAA

TGGGTGGTGCTTGTGGGTATGGGAATGTGTATCGTCAAGGGTATGGTACAAACAA

TGTAGCATTAAGTAGCGCTTTGTTCAACGATGGTTTGAGTTGTGGGGCATGTTTTC

AAATCATGTGTGTTAATGATCGTCAATGGTGTTTACCGGGTTCCATTGTTGTCACC

GCCACCAACTTCTGCCCACCGAACCCCGCCTTACCTAGCGAGAAAGGCGGCTGGT

GCAACCCTCCTCTACGTCATTTTGATCTATCTCAACCTGCCTTCTTACGCATTGCTC

AGTACAAAGCTGGAATTGTTCCTGTTGCTTATAGAAGGGTACCCTGCGTGAGAAG

GGGTGGAATTAGGTTCCAAATGAACGGACACTCCTACTTCAATTTGGTGTTAATT

ACAAATGTGGGTGGTGCTGGTGACGTGCACGCGGTGGCAATTAAAGGGTCAAGA

ACAGGATGGCAACAAATGAAACAAAACTGGGGGCAAAACTGGCAATCCGACACT

TATTTTAACGGGCAGTCTCTATCTTTTAGGGTCACCACAAGTGATGGTCGGACTGT

GGTGTCCAACAATGTTGTCCCCGCTAATTGGTCTTTCGGGCAGACCTTCAGCGGTT

CCCAATTTCGTTGA 

Nucleotide 

>HanEXPA-12 

ATGAAATCCATTGTTATTTTCATTTTCTCTAGCTTATTGCTTGTTAGTTTTCCGTCA

ATCGTTAACGGCGGTTGGCTCAATGCGCATGCCACATTCTACGACGACGGCACAA

TGGGTATGCAGTACTGATCATACATTATCTCAAATTTGTTGTGTTGTTTATTATTA

TTTTTTTTTTAAAACGGTAATTCACACACTCTGTATGTATAACAGGTGGTGCTTGT

GGGTATGGGAATGTGTATCGTCAAGGGTATGGTACAAACAATGTAGCATTAAGTA

GCGCTTTGTTCAACGATGGTTTGAGTTGTGGGGCATGTTTTCAAATCATGTGTGTT



AATGATCGTCAATGGTGTTTACCGGGTTCCATTGTTGTCACCGCCACCAACTTCTG

CCCACCGAACCCCGCCTTACCTAGCGAGAAAGGCGGCTGGTGCAACCCTCCTCTA

CGTCATTTTGATCTATCTCAACCTGCCTTCTTACGCATTGCTCAGTACAAAGCTGG

AATTGTTCCTGTTGCTTATAGAAGGTATATAAATTATTAAATTTCATGAGATGCCT

TCACACATCGTGGGTATTTTGGTAAATTTACAAGCATTTGTCTTGAAAAGTTATTT

TGTTACTTTTGAAAGTATTAGATGTACTTTAGAAATTTTACAATTACTAAATGTAT

TTTGGTAATCTACTTAAAATACCAACATATTTTTACAAAAGATTATCAGACCGAA

TACGTAGTGAACCGTCTCTAAACGAATCACGTGCTTAGTGATCAGTCGTGAACCG

TGACAAAAGTTTTTTTATATCTACTTATTTAATAAAGAAACGAATATGAACAAGA

TATTTGTCTACTTAATTAAATTAATAAAGAAACGAATATGAACAAGAAGCTTTTT

TATATCTACTTAGAAACTTTTGTTTATGCATTACTTGTTTCTTAATCATGCGATGAT

ATTGGTATTTAGATTTTCATTTATATATTGTAGTTTACTTTTCATTTCATTTACATG

TGTTATAACAAATATGATTGAATACAAACTAGAACAAACAAAGTTTGATTCTTTA

AAGCTTGTGTTTAGTATGTAATAATCGTTTAATTCATCTCAATAAAGTACCAAAAT

GACAAATTACAAACAAATGACAGGTAAACAGGAAACAAGTTGCACCGCAAAAAT

ATGCTCTCTTTTTGCATGCTCTCTTTTTCTCCAATTTGTTTACATGCCTAAACATTG

CAATTCTAATACCAAACTATTTTAGTAAAATTTTTTGTTCTTGTTTTCTAGGGTACC

CTGCGTGAGAAGGGGTGGAATTAGGTTCCAAATGAACGGACACTCCTACTTCAAT

TTGGTGTTAATTACAAATGTGGGTGGTGCTGGTGACGTGCACGCGGTGGCAATTA

AAGGGTCAAGAACAGGATGGCAACAAATGAAACAAAACTGGGGGCAAAACTGG

CAATCCGACACTTATTTTAACGGGCAGTCTCTATCTTTTAGGGTCACCACAAGTGA

TGGTCGGACTGTGGTGTCCAACAATGTTGTCCCCGCTAATTGGTCTTTCGGGCAG

ACCTTCAGCGGTTCCCAATTTCGTTGA 




