IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr079g0201381

Gene Model: HanXRQChr07g0201381
Description: HanEXPA-07

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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Query seq.

Superfanilies PLNOOOSO

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLND0Q50 super family cl31535 expansin A; Provisional 1-254 5.26e-121
SEQUENCES

Peptide

>HanEXPA-07

MELRGYVVIFCAVLTAVNARIPGVYTGGQWESAHATFYGGNDASGTMGGACGYGN
LYSQGYGVNTAALSTALFNNGLSCGACFELKCVNDPQWCHPGSPSIFITATNFCPPNF
AQPSDNGGWCNPPRTHFDLAMPMFLKIAQYRAGIVPVSYRRVPCRKQGGIRFTINGF
RYFNLVLITNVAGAGDITQAWVKGSRTEWMSLSRNWGQNWQSNAVLVGQSLSFRV
RGSDRRTSTSWNIVPADWKFGQTFTGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-07

ATGGAGCTCAGGGGTTATGTGGTCATTTTTTGTGCGGTTTTGACCGCGGTCAATGC
TCGTATTCCCGGAGTTTACACCGGAGGCCAGTGGGAGAGTGCTCATGCCACCTTC
TACGGTGGCAATGATGCGTCCGGTACCATGGGAGGAGCATGTGGGTACGGTAATT
TGTACAGCCAAGGCTATGGCGTCAACACCGCAGCGCTCAGCACTGCGCTGTTCAA
CAACGGGCTGAGCTGCGGTGCTTGTTTCGAGTTAAAGTGTGTGAATGACCCGCAG
TGGTGCCATCCAGGCAGCCCGTCGATTTTCATCACGGCCACGAATTTTTGTCCGCC
TAACTTTGCCCAACCGAGTGATAATGGCGGGTGGTGCAACCCGCCACGAACCCAT
TTCGACCTCGCCATGCCTATGTTTCTCAAGATTGCGCAATATCGTGCTGGCATAGT
TCCCGTCTCTTACCGCCGGGTCCCATGCCGAAAGCAAGGCGGGATAAGATTCACC
ATCAACGGATTCCGTTACTTCAACTTGGTTCTCATAACCAACGTTGCTGGAGCCG
GGGACATAACGCAAGCGTGGGTGAAAGGTTCAAGGACCGAATGGATGAGTCTTA
GCCGCAACTGGGGTCAAAACTGGCAATCAAATGCGGTACTCGTTGGTCAATCACT
TTCTTTTAGAGTCAGAGGCAGTGATCGTCGCACTTCCACCTCATGGAACATCGTCC
CTGCTGACTGGAAATTCGGTCAAACCTTCACCGGGAAAAATTTTCGAGTTTAA

Nucleotide
>HanEXPA-07

TTTCAAGTAATATAAGATTCCTCAACTGTATTCTCTCTCCTCATTGGACACAATAA
GTAGCAGTTGAGATTTCATTCTCCTCACCTCACACTTTCAACTTCAACTTCTCAAC
TCTGTGAACATGGAGCTCAGGGGTTATGTGGTCATTTTTTGTGCGGTTTTGACCGC
GGTCAATGCTCGTATTCCCGGAGTTTACACCGGAGGCCAGTGGGAGAGTGCTCAT
GCCACCTTCTACGGTGGCAATGATGCGTCCGGTACCATGGGTAAGTCACCTTTTA
CGTTTTAGCATGCTGGCGGAACCAGAACTTTTTAGTCAGCGGTTATCATAAAAGA



CTCGAATTCCACCAATTCGAGCCGCTAACATTTTCCTATCAAAATAGCCATTTTTT
TGTAAAACTAAAATTGTTTTTTACTTATAAAATGTGCTCTACGAACATTCAGGTTG
AGAGTACAAATCCTGTTGAGTGCAGGTTAAGGTGTATTTATTCTAGAAAATATAG
GAATTGTTGTTAAAAATATATATAGACGTTTTTTTATGTTTTATTATTTTTTTTATA
ACTAAAACTCTCTTTATTAAAAAAAAAAGATTTTAGAGTAAAATGTCATTTTCGT
CCCTGAAGTTTGATCACTTTTGCGACTTTCGTACCTGAAGTGTCCCTTCCATCCAA
AAAGTTTGAAATCTTGTCAATTTCATCCCCGAGGGCCAAATTTCGAGTGTCGAAA
GTCGCCCAAACTCAAGGATAAAAATGACAAAAAAATACATACATGACGGACTCA
AATGCACAAAAAGTCATTTTGAATGGAACAAGCAAAAATGAATAAAACTCAGGG
ACGATTTTGGCATTTTACTCTAGATTTTATATATAAAATTCCAACAAAATTTTGCT
GAACCGGGCCGGCGGACACCCTTGACCTCGGTTCGGCACTTCGGCCCCTGGCTTA
ACATATATTATCATATGTTTTAAGTTCTCTTGATTGTGTTACAGGAGGAGCATGTG
GGTACGGTAATTTGTACAGCCAAGGCTATGGCGTCAACACCGCAGCGCTCAGCAC
TGCGCTGTTCAACAACGGGCTGAGCTGCGGTGCTTGTTTCGAGTTAAAGTGTGTG
AATGACCCGCAGTGGTGCCATCCAGGCAGCCCGTCGATTTTCATCACGGCCACGA
ATTTTTGTCCGCCTAACTTTGCCCAACCGAGTGATAATGGCGGGTGGTGCAACCC
GCCACGAACCCATTTCGACCTCGCCATGCCTATGTTTCTCAAGATTGCGCAATATC
GTGCTGGCATAGTTCCCGTCTCTTACCGCCGGTTCGCCTTTCTATCTCTCTTTTTTT
GTTTTTTATTCAGGCCCAAGTTGGCCCAACACCCAACCCGCATATGATGGGCAAA
AAAACCGGTTAATTAACCAGAACCATTATTAACCGGTTAGTGCTTAATTTTAACC
GTCGGTTAGTAACTGGTTATAGATATTTAGTATAGTAACCAGTTATTAACCAGTA
GGCCGAAAAATTCAAAAAAAGGCAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAACCC
GGTTAATTAACCAGACCAGTTAAAGTATAAAAACAAAATTAACTGTCATAACCGG
TTAACCGAACCTGTTATGGAAATTAACCGGTTTGTGCACCTCTGAATCGGAGCCT
CGTATACTGGGTTTAAAGTTCTACCGTCAGTTTTACATAGAAAATTGTAATTTGTA
ACAATCGATTTGTAATTATATAACCGTCTTGTGTATCAGATTAAAAAAAAACGAA
CATAGAGGGGACACACTCTCCCCTCAAAAAGTGTTTCTACACTTTTGGTCTCATA
GTTATTATATTTACATATTTACTCTTGTAGAAGTAATAATTAACAAAATCATTTTG
TTTACATAGGGTCCCATGCCGAAAGCAAGGCGGGATAAGATTCACCATCAACGG
ATTCCGTTACTTCAACTTGGTTCTCATAACCAACGTTGCTGGAGCCGGGGACATA
ACGCAAGCGTGGGTGAAAGGTTCAAGGACCGAATGGATGAGTCTTAGCCGCAAC
TGGGGTCAAAACTGGCAATCAAATGCGGTACTCGTTGGTCAATCACTTTCTTTTA
GAGTCAGAGGCAGTGATCGTCGCACTTCCACCTCATGGAACATCGTCCCTGCTGA
CTGGAAATTCGGTCAAACCTTCACCGGGAAAAATTTTCGAGTTTAACCACTACAT
TAAAATATAAAGTGTGGCTTGATCTTTACTAATAAAGATTTTTGTGTCTTAGGTCT
AGGTGTCAATTTAAATTCAAAATCAGGTTTTGACTTTTGACTTAAGAAAGTCAAA
AGAAAGAGATAGGATTGAGAGGTTTGTTTGAGGGGTATTTTTGACATTTGAGAAA
TGCTTGTAAGAGGAGCTGAAGATGAGTTTTAACTCATTTCGGCCCACAGCTTTCT
GTTTCTTGTATCTTTTATTATTGTTACAACTATCAATTATAAAAATACACTTATCTA
TTATGATTTGGTTTAT






