
IDENTIFICATION 

Species: Helianthus annuus 

Locus: HanXRQChr12g0378631 

Gene Model: HanXRQChr12g0378631 

Description: HanEXPA-21 

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-21 

MKSIVIFIFSSLLLVSFPSIVNGGWLNAHATFYDDGTMGGACGYGNVYRQGYGTNNV

ALSSALFNDGLSCGACFQIMCVNDRQWCLPGSIVVTATNFCPPNPALPSEKGGWCNP

PLRHFDLSQPAFLRIAQYKAGIVPVAYRRVPCVRRGGIRFQMNGHPYFNLVLITNVGG

AGDVHAVAIKGSRTGWQQMKQNWGQNWQSDTYLNGQSLSFKVTTSDGRTVVSNN

VVPANWSFGQTFSGSQFR* 

CDS (coding sequence) 

>HanEXPA-21 

ATGAAATCCATTGTTATTTTCATTTTCTCTAGCTTATTGCTTGTTAGTTTTCCGTCA

ATCGTTAACGGCGGTTGGCTCAATGCGCATGCCACCTTCTACGACGACGGCACAA

TGGGTGGTGCTTGTGGGTATGGGAATGTGTATCGTCAAGGGTATGGTACAAACAA

TGTAGCATTAAGTAGTGCTTTGTTCAACGATGGTTTGAGTTGTGGGGCATGTTTTC

AAATCATGTGTGTTAATGATCGTCAATGGTGTTTACCGGGTTCCATTGTTGTCACC

GCCACCAACTTCTGCCCACCGAACCCCGCCTTACCTAGCGAGAAAGGCGGCTGGT

GCAACCCTCCTCTACGTCATTTTGATCTATCTCAACCTGCCTTCCTACGCATTGCT

CAGTACAAAGCTGGAATTGTTCCTGTTGCTTATAGAAGGGTACCCTGCGTGAGAA

GGGGTGGAATTAGGTTCCAAATGAACGGACACCCCTACTTCAATTTGGTGTTAAT

TACAAATGTGGGTGGTGCTGGTGACGTGCACGCGGTGGCAATCAAAGGGTCAAG

AACAGGATGGCAACAAATGAAACAAAACTGGGGCCAAAACTGGCAATCTGACAC

TTATTTGAACGGGCAGTCTCTATCTTTTAAGGTCACCACAAGTGATGGTCGGACT

GTGGTGTCCAACAATGTTGTCCCCGCTAATTGGTCTTTCGGGCAGACCTTCAGCG

GTTCCCAATTTCGTTGA 

Nucleotide 

>HanEXPA-21 

ATGAAATCCATTGTTATTTTCATTTTCTCTAGCTTATTGCTTGTTAGTTTTCCGTCA

ATCGTTAACGGCGGTTGGCTCAATGCGCATGCCACCTTCTACGACGACGGCACAA

TGGGTATGCAGTACTGATCATACATTATCTCAAATTTGTTGTGTTGTTTATTATTA

TTATTTTTAAAACCGTAACTCACACACTCTGTATGTATAACAGGTGGTGCTTGTGG

GTATGGGAATGTGTATCGTCAAGGGTATGGTACAAACAATGTAGCATTAAGTAGT

GCTTTGTTCAACGATGGTTTGAGTTGTGGGGCATGTTTTCAAATCATGTGTGTTAA



TGATCGTCAATGGTGTTTACCGGGTTCCATTGTTGTCACCGCCACCAACTTCTGCC

CACCGAACCCCGCCTTACCTAGCGAGAAAGGCGGCTGGTGCAACCCTCCTCTACG

TCATTTTGATCTATCTCAACCTGCCTTCCTACGCATTGCTCAGTACAAAGCTGGAA

TTGTTCCTGTTGCTTATAGAAGGTATATAAATTATTAAATTTCATGAGATGCCTTC

ACACATCGTGGGTATTTTGGTAAATTTACAAGCATTTGTCTTGCAAAGTTATTTTG

TTATTTTTGAAAGTATTAAATGTACTTTAGAAATTTTACGATTACTAAATGTATTT

TGGTAACCTACTTAAAATACCAACATATTTTTACAAAAGATTATCAGACCGAATG

CGTAGTGAACCGTCTCTAAACGAATCACGTACTTAGTGATCAGTCGTGAACGGTG

ACAAAAGTTTTTTTTATATCTACTTATTTAATAAAGAAACAAATATGAACAAGAT

ATTTGTCAACTTAATTTAAATTAATAAAGAAACTAATATGAGCAAGAAGTTTTTTT

TATATCTACTTAGAAACTTTCGTTTATGCATCACTTGTTTCTTAATCATGCGATGA

TATTGGTATTTAGATTTTCATTTACATATTGTAGTTTACTTTTCATTTCATTTACAT

GTGTTTTAACAAACACGATTGAAAACAAACTAGAACAAACAAAGTTTGATTCTTT

AAAGCTTGTGTTTAATATATATTTTTTTGGTTTAATTCATCTCAATAAAGTACCAA

AATGATCAACAAATTACATACAAACGACAAGTAAACAGGCAACAAGTTGCACCG

CAAAAATATGCTCTCTTTTTGCATGCTCTCTTTTTCTCCAATTTGTTTACATGCCTA

AACATTGCAATTCTAATACCAAACTATTTTACTAATATTTTTTGTTCTTGTTTTCTA

GGGTACCCTGCGTGAGAAGGGGTGGAATTAGGTTCCAAATGAACGGACACCCCT

ACTTCAATTTGGTGTTAATTACAAATGTGGGTGGTGCTGGTGACGTGCACGCGGT

GGCAATCAAAGGGTCAAGAACAGGATGGCAACAAATGAAACAAAACTGGGGCC

AAAACTGGCAATCTGACACTTATTTGAACGGGCAGTCTCTATCTTTTAAGGTCAC

CACAAGTGATGGTCGGACTGTGGTGTCCAACAATGTTGTCCCCGCTAATTGGTCT

TTCGGGCAGACCTTCAGCGGTTCCCAATTTCGTTGA 




