IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr17g0570851

Gene Model: HanXRQChr17g0570851
Description: HanEXPA-39

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 Deseription Interval E.value
[+] PLN0O0O50 super family 3153 expansin A; Provisional 28-251 7 13e-139
SEQUENCES

Peptide

>HanEXPA-39

MKSMAALTTFGFFFLGFLSVPAVNADGGWVNAHATFYGGGDAAGTMGGACGYGN
LYSQGYGTNTAALSTALFNNGLSCGSCFEIKCVNDNKWCLPGSIKVTATNFCPPNTAL
PNNNGGWCNPPLQHFDLSQPVFQHIAQYKAGIVPVAYRRVPCLRRGGIRFQINGHSY
FNLVLVTNVGGAGDVHAVAVKGSKTGWQQMSRNWGQNWQSNTYLNGQALSFKV
TTSDGKTVISNNVVPAGWSFGQTFTGAQFR*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-39

ATGAAATCCATGGCTGCTCTCACTACTTTTGGGTTTTTCTTCCTGGGTTTCCTCTCA
GTTCCCGCCGTCAACGCCGACGGCGGCTGGGTCAACGCTCACGCCACCTTCTACG
GCGGCGGCGATGCTGCCGGCACAATGGGTGGAGCATGTGGGTATGGGAATTTGT
ATAGTCAAGGGTATGGTACAAACACAGCAGCATTAAGTACTGCTCTGTTCAACAA
CGGGTTGAGTTGCGGGTCATGTTTCGAAATCAAGTGTGTGAATGACAACAAATGG
TGTTTGCCCGGCTCCATTAAGGTTACCGCTACCAACTTCTGCCCACCTAACACCGC
CTTACCTAACAACAACGGCGGGTGGTGCAACCCTCCACTACAACATTTTGATCTC
TCTCAACCTGTGTTTCAACACATTGCTCAATACAAAGCTGGGATTGTTCCTGTTGC
TTACCGAAGGGTACCTTGTTTGAGAAGGGGTGGAATTAGGTTCCAAATCAATGGT
CATTCCTACTTCAATTTGGTGTTAGTTACAAATGTGGGTGGTGCCGGAGATGTAC
ATGCGGTGGCAGTCAAAGGGTCAAAGACCGGATGGCAACAAATGTCAAGAAACT
GGGGGCAAAATTGGCAATCCAACACTTATTTAAATGGACAGGCCCTATCTTTTAA
GGTCACTACAAGTGATGGCAAAACCGTAATTTCTAACAATGTGGTCCCGGCCGGC
TGGTCTTTCGGGCAGACCTTCACGGGTGCCCAATTCCGTTGA

Nucleotide
>HanEXPA-39

CCACCATCCTCACCACTCACTAACACACACACACACACACACACCACATTCTCAT
ACAATGAAATCCATGGCTGCTCTCACTACTTTTGGGTTTTTCTTCCTGGGTTTCCTC
TCAGTTCCCGCCGTCAACGCCGACGGCGGCTGGGTCAACGCTCACGCCACCTTCT
ACGGCGGCGGCGATGCTGCCGGCACAATGGGTACTAACTACATTCTTCTTCATAT
GAGAAATATCGTAGCTACTCTAGCTCGGGTAGCTAAACTTGACCCGAGCTCTAGT
ATAAAAATAAGCTTGTTTAACAAATGAGCTAATTACGGTTATAAAGTTATTAATG



TACAAAGAATAATTTGATATTTATGCAAGATAAATGTAAAACCTGAGTTTGTTTA
AAAAGCTAGCTTTGTGTCATGCCCTGCAAAAATTCAGCACAAATTTTCAGCATTC
TAGAACTTTCCAGGGCCATCTAGACGCGTCTGAGAGCTGCCTCTATGGCGCCTCA
GGAGAGTTAGAAAATTACTCCGTGACACCTCACTTGAGTTTTATTTATTGACAATT
[TTTTTAGTTTTGGTTGATTAGTTAAGTGACATTTTGTTGTTGTTGTATTGGGTAGG
TGGAGCATGTGGGTATGGGAATTTGTATAGTCAAGGGTATGGTACAAACACAGC
AGCATTAAGTACTGCTCTGTTCAACAACGGGTTGAGTTGCGGGTCATGTTTCGAA
ATCAAGTGTGTGAATGACAACAAATGGTGTTTGCCCGGCTCCATTAAGGTTACCG
CTACCAACTTCTGCCCACCTAACACCGCCTTACCTAACAACAACGGCGGGTGGTG
CAACCCTCCACTACAACATTTTGATCTCTCTCAACCTGTGTTTCAACACATTGCTC
AATACAAAGCTGGGATTGTTCCTGTTGCTTACCGAAGGTAAGAGCAATTTTCCTC
ATTCAACAAGGGTATTTTGATAATTTTATGAGCATTTTCTTGAAAAGGGTATTTTA
GTAATTTTACAAGGATAGTTTAGTAAAATTACCAGTTTACCAAATTAAAAGGTGT
TCTGGTAATTTTAAATATCAGCTAACAAACAAGGGTAGTTTAGTAATTTTACAAA
ACATTTTAGGTGAAATACAAGTGTAGTTTTGGCGAATTAAGAGTGTTTTAGTCGA
ATTAAAGGGTATTTTTCAAACAGAATGGCGTTTTGGTATTTTAGTCAATCTCTTAA
GGGTGTTTATTAATTTTACAAATATTTGTTTTTTTTTTGTTTCTGTTGTAGGGTACC
TTGTTTGAGAAGGGGTGGAATTAGGTTCCAAATCAATGGTCATTCCTACTTCAATT
TGGTGTTAGTTACAAATGTGGGTGGTGCCGGAGATGTACATGCGGTGGCAGTCAA
AGGGTCAAAGACCGGATGGCAACAAATGTCAAGAAACTGGGGGCAAAATTGGCA
ATCCAACACTTATTTAAATGGACAGGCCCTATCTTTTAAGGTCACTACAAGTGAT
GGCAAAACCGTAATTTCTAACAATGTGGTCCCGGCCGGCTGGTCTTTCGGGCAGA
CCTTCACGGGTGCCCAATTCCGTTGAAAAGGACATTTTTACCCTTAATGGGTTGTA
GGTTTAGTGGTCACCTAGTATTTACTATTGTAACTTTTTAGCTACTACAATAGGTA
CTACAATGTCTATGGGCTTAGTTTCAAAGGGCCTTTTAGTCATTTTGCTTTTTTTAG
GGTTACCTTAGTATTAAGAAAGGTTCCCTAGTATTTTAATAGTTGTGATTTGTTGT
TTTTGGTGTTGAAGGGCAGTGGTGATCTTTTGCACCCGCCAGAAGAGGATTTGAC
TTTTTTGCCCTTGTGGGTGGGCATTTGGACTAGGTTATGATATTGTGGTGTCTTTG
TTTGCAATGTTTTTGATTTTATGAGGTCTGAAGTTGTAAATTTAGGGTTTTTATTA
GTAATGGAAGGTGACTACAAATATCATTAGTTAAGGTTGTTTGGTGTCCTATTTA
ATGTACTACATTTAATGGATGAAATACAACTATTAATGCTGTTTTTTTT






