IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr1690503111

Gene Model: HanXRQChr16¢g0503111
Description: HanEXPA-38

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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DOMAIN ARCHITECTURE

280 267

Query seq.
Superfanilies PLNQOOS0

-+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLND0O50 super family ci31535 expansin A; Provisiona 8-255 8 90e-138
SEQUENCES

Peptide

>HanEXPA-38

MNFSKEKMTPIGILVVGILSMVSLVQGNNNGGWVNAHATFYGGGDASGTMGGACG
YGNLYSQGYGTKTAALSTALFNNGMSCGACFEIKCAGEPKWCHPGSIVVTATNFCPP
NNALPNNAGGWCNPPQQHFDLSQPVFQQIAQYRAGIVPVHYKRVPCMKKGGIRFTIN
GHSYFNLVLITNVGGAGDVTAVAIKGSKTGWVPMSRNWGQNWQSNSNLDGQALSF
KVTTSDGRTVVCNNAVPASWSFGQTFTGGQFT*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-38

ATGAATTTCTCTAAAGAAAAAATGACACCCATTGGGATTTTAGTTGTGGGTATTC
TTTCAATGGTCTCTCTTGTTCAAGGAAACAACAATGGAGGTTGGGTTAATGCTCA
TGCAACCTTCTATGGAGGTGGTGATGCTTCTGGCACAATGGGTGGGGCTTGTGGG
TATGGGAATTTATACAGTCAAGGGTATGGTACAAAGACAGCAGCATTGAGTACA
GCTTTATTCAACAATGGGATGAGTTGTGGAGCCTGCTTTGAGATCAAGTGTGCAG
GTGAACCAAAATGGTGTCATCCTGGTTCTATAGTAGTAACTGCCACTAACTTCTGT
CCTCCAAACAATGCCTTGCCTAACAATGCTGGAGGTTGGTGCAATCCTCCACAAC
AACATTTTGATCTCTCTCAGCCTGTGTTTCAGCAGATTGCTCAGTATAGAGCTGGA
ATTGTTCCTGTTCATTACAAAAGGGTACCATGTATGAAGAAAGGTGGGATCAGGT
TCACAATTAATGGACACTCATACTTCAACTTGGTACTAATAACAAACGTAGGAGG
AGCAGGTGACGTAACAGCGGTTGCGATAAAAGGTTCAAAGACCGGATGGGTACC
CATGTCAAGAAACTGGGGTCAAAACTGGCAAAGCAACTCAAACCTTGATGGGCA
AGCTTTGTCTTTCAAGGTGACGACCAGCGATGGTCGTACCGTCGTATGTAACAAC
GCGGTCCCCGCCAGTTGGTCCTTTGGCCAGACATTTACTGGCGGACAATTCACTT
AG

Nucleotide
>HanEXPA-38

CCCCACTCATCATTTTCATCAACAAAGACCTTCAACTATTCTTCTCTTCCATGAAT
TTCTCTAAAGGTATTATAACCTTTATTGTTTTTTTTTTTAATCCAGTTTCAGCTACA
AAGTTCAAGAATTTATAAAAATCTCAACTTTTGTTTAATTTTTGCAGAAAAAATG
ACACCCATTGGGATTTTAGTTGTGGGTATTCTTTCAATGGTCTCTCTTGTTCAAGG
AAACAACAATGGAGGTTGGGTTAATGCTCATGCAACCTTCTATGGAGGTGGTGAT




GCTTCTGGCACAATGGGTACAAATAAAATACAACCGTTATGTTTTATCCTTCAGA
TTATTACTTTATTTTTTTATACTAGGTTAGAAACCAGTGTATAACACATGTTAACT
ATATGTTTTTCAAAAATATTTATTTTAAGTAACATATCATATATATCTCAAAGACG
TTTTATATAAAAAAATTAAAGAATAAGACTTATGGTGTAATCATATTATTTACCA
AATTAATAAAAAATATTATCATTTAATAGAAGAGAGACGCGATAAATCAAATTCT
AGACTTCACTAGAAGTCGACATGGCCGGCTCAAGGGGAGTGAAATAAAGCAAGT
ATTTTGGGCCACCATTTTCATAGGGTCTCAGATTCTAAAAAAAATATTATATGTAA
GTGATCTTGGATTTAAGATTATTGATATTGAGATTTATGATCTATAATTATGTATA
CACTGAGATAAATATGAATAATAGGATCTAAAACAATTTTTTTTTTATTTTTTATG
AAAAGAGCCTCAATTTTTCTATCTGCTTTGGGCCTACAATTTTTTGAGTGGAAGTC
GACACGTGTCATTTAGTATATGATATTAGAGTATCATCTTTTAGCTGCCTTGAAGT
GTGTTTCCCGTTATTTTTATTTATTAGATATACGCAATTATCAGGGGCGGACCTAG
GTGAAGCCTAAGCGGGCGCGTCCCTTAAAAAAATTTAGTGTATTTTTTAGGTAAA
AAACCTGACTGCACCCACTGAAAATATGCTTGAACTACTCATCTGCACCCCCAAC
AAATAATTCCCGGGTCCGCCACTGGCTAGCGATTATGGTTTATAAGTTGTAACAA
GTATGGGTATGTTAATATGCAGGTGGGGCTTGTGGGTATGGGAATTTATACAGTC
AAGGGTATGGTACAAAGACAGCAGCATTGAGTACAGCTTTATTCAACAATGGGA
TGAGTTGTGGAGCCTGCTTTGAGATCAAGTGTGCAGGTGAACCAAAATGGTGTCA
TCCTGGTTCTATAGTAGTAACTGCCACTAACTTCTGTCCTCCAAACAATGCCTTGC
CTAACAATGCTGGAGGTTGGTGCAATCCTCCACAACAACATTTTGATCTCTCTCA
GCCTGTGTTTCAGCAGATTGCTCAGTATAGAGCTGGAATTGTTCCTGTTCATTACA
AAAGGTATTTATTATATACATGCAACAATCTTGATTGTTTAACCGGCAACGTTTGA
GTTCCCGACCCGAGGTCTAAGATTTGAATCCAACTTCTACTGGTTTTCTCATGTTC
ACGGTCCGGTTTGGTTGGTTTTGACGAAATTTTGAGACGGACCATCAACTAAGAT
TTTGTGAAAATACAAACTGAACCGACCAGGTTGGCTGGGTTGGTTGAACTGTCTG
GATTGACACTTCAGTATTGCCAGTTTTACGATTTTAGACGATAAAAAAATATTTTT
TAAAACATAATTTTTTGTATTAGAAATCTAAAAAAATACTAAGAATTGTTTATTTA
TATTATATTATATTATATTATATTATATTATATTATATTATATTATATTATATTATA
TTATATTATATTATATTATATTATATTATATTATATTATATTATATTAATACTACGT
GAATTTATATATCTAAAATAAAAAAGTATATAATAAATGTTAAACGACCGGTTCG
ATTTACATGACAAGCTACAAACAGTAAACCGAGTTGTAAACCAGCAGACCGTTA
AAATAGAACAGTAAACCGAACCATACATATTTCAAACCTCGAAGCCGGCCGACT
GTCTTCGGTTTGGACGTTTTACGAACCAATCTCACTCTAAAAACAATCTGTGATAA
ATTTTTAAAGTGAATATTTTTGTTTTTTATGTGACAGGGTACCATGTATGAAGAAA
GGTGGGATCAGGTTCACAATTAATGGACACTCATACTTCAACTTGGTACTAATAA
CAAACGTAGGAGGAGCAGGTGACGTAACAGCGGTTGCGATAAAAGGTTCAAAGA
CCGGATGGGTACCCATGTCAAGAAACTGGGGTCAAAACTGGCAAAGCAACTCAA
ACCTTGATGGGCAAGCTTTGTCTTTCAAGGTGACGACCAGCGATGGTCGTACCGT
CGTATGTAACAACGCGGTCCCCGCCAGTTGGTCCTTTGGCCAGACATTTACTGGC
GGACAATTCACTTAG






