IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr01g0024881

Gene Model: HanXRQChr01g0024881
Description: HanEXPA-02

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
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DOMAIN ARCHITECTURE
Query seq. ww

Superfanilie PLNOOOS0O

Llst of domain hits

Name A ccession Description Interval E-value
l+] PLN00050 super family cl expansin A; Provisional 28-251 1 309 134

SEQUENCES
Peptide
>HanEXPA-02

MKFLDLWLLVAITSGSITTIAAHVKGSWLNAHATFYGGHDASGTMGGACGYGNLYS
QGYGTTTAALSTALFNNGLACGACFEIMCFNDKQWCLPGSIIVTATNFCPPNNVLPN
NAGGWCNPPLRHFDLAQPIFKHIAQEKAGIIPVKYRRVACRKIGGIRFTINGHSFFNLV
LVTNVGGAGNVISLSVKGSKTMTWQSMSRNWGQNWQSNNYLNGQSLSFKVTTSDG
RTVVSNNVAPPNWSFGQTYTGKQF*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-02

ATGAAGTTTCTTGATCTGTGGTTACTTGTAGCCATCACCTCTGGCTCGATAACAAC
GATCGCTGCTCATGTTAAAGGTTCATGGTTGAATGCCCATGCCACCTTCTATGGA
GGTCATGATGCTTCCGGTACAATGGGAGGAGCATGTGGATATGGAAATCTATATA
GTCAAGGATACGGTACAACCACCGCGGCACTAAGTACTGCTCTGTTCAACAATGG
TCTCGCGTGTGGAGCATGTTTTGAAATCATGTGTTTTAATGATAAGCAATGGTGTC
TCCCAGGATCCATAATTGTGACAGCTACAAACTTCTGCCCGCCTAATAACGTGCT
CCCAAATAACGCAGGCGGGTGGTGTAATCCTCCATTGCGACATTTTGATCTTGCC
CAACCGATCTTCAAGCATATTGCTCAAGAAAAAGCGGGAATAATACCAGTTAAAT
ACAGAAGAGTTGCTTGCAGAAAGATTGGTGGAATAAGGTTCACGATCAACGGCC
ACTCATTCTTTAACCTAGTGCTCGTGACCAACGTAGGTGGTGCAGGCAATGTTATT
TCCCTCTCTGTCAAAGGCTCTAAAACCATGACGTGGCAATCGATGTCACGTAATT
GGGGTCAAAACTGGCAGAGTAACAATTACCTAAACGGGCAATCTCTGTCTTTTAA
GGTTACTACAAGCGATGGCAGAACCGTTGTTTCTAATAACGTTGCACCTCCTAAC
TGGTCGTTTGGTCAAACCTATACAGGAAAGCAGTTTTAG

Nucleotide
>HanEXPA-02

AAACTTCCCATATACATCTTCATACTCACTTCTCCACATCCAATTCATCAGTTTCA
CAAGGTAAAAATGAAGTTTCTTGATCTGTGGTTACTTGTAGCCATCACCTCTGGCT
CGATAACAACGATCGCTGCTCATGTTAAAGGTTCATGGTTGAATGCCCATGCCAC
CTTCTATGGAGGTCATGATGCTTCCGGTACAATGGGTAAGCTAATTCATGCATCA
TCATCAAACCAATATATTATTCATGCGTAATTTCCACAATTTTGACCCGTTTACAT
GTAAATGTAAATAAGTTGATCCAGGTTTATGGTTCAGTTCCAAACGGGTCAATTT



ATATATGTCACAATCAGAAACCAGACACACTTAAAATTGTGTAACCTGAACACTA
CTTGTTTGACCCGTTTATCTAAATGAGTCAAATGAGTTATAAATAGGTTGACATGT
CGTAACTAAGTTGTAATACGTGAGTTGAACAGGTTGATACCGTTGAGGTATCAAC
CTGTTTAAATAAACAAGTTAGACAATTGAACACGACTTGTTTATTAAAGAGTGAA
TTTCAAGAATTGTCCTTTATCTTTATACCCATTTTCAGGCGTTGTCCTTTATGTTCA
AAATTGACGAGTTTTGTCCTTTATGTTTTCATATCATACACTTTAGGCCTAACCCA
GTTAGTTTTTTCAGTTAAATTTGGTCATGTACTTTGCACATGAGGGTATTTTTGTC
AATTCAAAGGTTGCAGAAGCTTTGAGCTGTAAATCTGCCGTTGAACTTACCTTTG
AATTGACAAAAATGCCCTCATGTGCAAAGCATATGAACAAATTTAACTGAAAAA
ACTAATTGGGTTAAATGACAAAACGTGTATAATATGAAAACATAAAGGACAAAA
CTCGTCAATTTTGAACATAAAGGACAGCGCCTGAAAATGGGTATAAAGATAAAG
GACAATCCTTGAAATTCACTCATTATTAAACGCTTAACTTGACTCTTTTGCACAGG
AGGAGCATGTGGATATGGAAATCTATATAGTCAAGGATACGGTACAACCACCGC
GGCACTAAGTACTGCTCTGTTCAACAATGGTCTCGCGTGTGGAGCATGTTTTGAA
ATCATGTGTTTTAATGATAAGCAATGGTGTCTCCCAGGATCCATAATTGTGACAG
CTACAAACTTCTGCCCGCCTAATAACGTGCTCCCAAATAACGCAGGCGGGTGGTG
TAATCCTCCATTGCGACATTTTGATCTTGCCCAACCGATCTTCAAGCATATTGCTC
AAGAAAAAGCGGGAATAATACCAGTTAAATACAGAAGGTAACATAAGTGTTGAG
CAATTTTGACCCGTTTATTTATCGTCTATAAACAAGTCGATTCAGGTCAAATGGTT
AAAAGTAAAAAGAAATGGAGAAAAAACTAGTTATAACCTAAAGTATACAGAGGG
GTGCAAACGAGCCGAGTCAAGCCCGGGCTCGATTAACTTATGAGAGCTCGAGATT
GGCTCGGTTCGAGCTTTGTTTTCAGAGCTCGTTTGTGGTATTTCTCAAGCTCGAGC
ATGGCTCGGGCTCGGCTTGGTTATTATCTATAAATTAATATATTAAATAAAAATA
ATATATAAATAGTAGACTCGTTTAGGCTCGCGGGCTCGATAAGTGACGCTCAGGC
TCAGCCTCGTTTACTAAACAAGCTTATTTTTAGGTTCGGGCTTGGCTCGTAAACGA
GTCTAAATAAGCTCGGCTCGGCTTGGCTCGTTTACTAAAAAACTTTAAATAAAGG
GTAAATGTTATTAAATATCAGGCTTGGCTCGTAAACGAGTTTAAATAAGCTAGGC
TTAGCTCGGCTCGTTTTCTAGGCAACTTTAAATAAGGGGTAAATGTTATTAAATAT
TAAATAAAAACTAATATTACACTAAGGCTTGATAAGGCTCGACGGGCCTGAGCTT
CACATGCTAGGCTCGAGCTCGATAAGTAAACGAGCTTTATTTTAGGCTCAAGCTC
GGCTCGTTTGCACCCCTTGTGTACTTTTGAATGCTCAAAACCTGATCAATCATTTT
ATTAAAAATAATCAATGAAATAATATGATTTTTGTAATCAACCTAGACACATTGA
CTGTATAAAACTGATAAGATTTGGATCAGAAGTATTTCATGTCAACCCGTTAATA
AGTTACAAACGATTATCGCTTTAACCTGATCCCAACCTGCCCATTTTTCCACCTCT
GGTGTAGCGTTGACAAGACCAAACGTACTAACTTGTGTTCAATGAATGATTTTGG
CAGAGTTGCTTGCAGAAAGATTGGTGGAATAAGGTTCACGATCAACGGCCACTCA
TTCTTTAACCTAGTGCTCGTGACCAACGTAGGTGGTGCAGGCAATGTTATTTCCCT
CTCTGTCAAAGGCTCTAAAACCATGACGTGGCAATCGATGTCACGTAATTGGGGT
CAAAACTGGCAGAGTAACAATTACCTAAACGGGCAATCTCTGTCTTTTAAGGTTA
CTACAAGCGATGGCAGAACCGTTGTTTCTAATAACGTTGCACCTCCTAACTGGTC
GTTTGGTCAAACCTATACAGGAAAGCAGTTTTAGTTCATCTGACACAAAGATTCA
AACCTCCTAACACAAGATTTTCAACAGATTTTAGTGTTGTAACTCTACTGTAGTAA
TATAGTGATCATGATCCGGTTAGACGGCCGCTTTTTGAAGGGTCAAGATTGGATA
TCTAAACTAAAGTTCCAAGATTTTAGATATTGTTTGGTTTTTCTAGAAAGGAGTTA
ACAAATACAAGGCCAACAAGGGTTGGTAGTTGTGTTTCTTAGTTGTGTGTATTGT
GAACATACTCAATTGCTCAATTTATGGTTTGAGCATATTATTTGAGGTCTTATTGT
TATCTCATTTGGAGTTTATAATTATAAAGATTGTGATTTGACTACAA






