IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr05g0134961

Gene Model: HanXRQChr05¢g0134961
Description: HanEXPA-04

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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Query seq.

Superfanilies PLNOOOSO

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN0OOOS0 super family 131535 expansin A; Provisiona 7-255 1.23e-123
SEQUENCES

Peptide

>HanEXPA-04

MGITGGIIFLVLCLLSLTEARIPGNYAGGPWQSAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNL
YSQGYGVNTAALSTALFNNGFSCGACFEIKCVNTPQWCLPGSPSIFITATNFCPPNYAL
PNDNGGWCNPPRTHFDLAMPMFLKIAQYRAGIVPVSYRRVPCRKAGGIRFTINGFRY
FNLVLITNVAGAGDIQKAWVKGTKTNWMSMSRNWGQNWQSNAVLTGQSLSFRVTS
SDRRTSTSWNIVPANWQFGQTFTGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-04

ATGGGAATCACCGGCGGCATTATCTTCCTGGTACTCTGTTTGTTGTCGTTGACCGA
GGCCCGAATCCCCGGAAACTACGCCGGTGGGCCTTGGCAAAGTGCTCATGCCACG
TTTTACGGTGGAAGTGACGCCTCCGGTACAATGGGAGGTGCTTGTGGATATGGGA
ACCTATACAGCCAAGGATACGGCGTTAACACGGCGGCGCTAAGCACGGCGCTCTT
TAACAACGGGTTTAGTTGCGGTGCGTGCTTCGAAATCAAGTGTGTTAACACCCCA
CAGTGGTGCCTCCCCGGAAGCCCCTCCATTTTCATCACCGCCACCAACTTCTGCCC
GCCGAATTACGCCTTACCTAATGACAATGGCGGCTGGTGTAACCCTCCTCGTACT
CACTTCGACCTAGCCATGCCCATGTTCCTTAAAATCGCCCAGTATCGTGCTGGCAT
CGTCCCCGTCTCTTACCGCCGAGTCCCTTGTAGAAAAGCAGGAGGGATTAGGTTC
ACAATTAACGGTTTCCGTTACTTCAACTTGGTTTTGATCACCAACGTTGCGGGTGC
GGGTGATATTCAAAAGGCGTGGGTCAAAGGCACAAAGACCAATTGGATGAGCAT
GAGTCGAAACTGGGGTCAAAACTGGCAATCTAACGCTGTTCTCACCGGCCAATCA
CTCTCCTTTAGAGTTACATCCAGTGACCGACGTACCTCCACCTCATGGAACATTGT
ACCCGCTAACTGGCAATTTGGTCAAACCTTCACCGGGAAAAACTTTCGGGTATGA

Nucleotide
>HanEXPA-04

CCCTCCATAAATACCCAACACCCCTCCTCTTCATCCTCCAAACCCACCATTACACT
CTCTCTTCAGTCTTCTCTCTCTACAATTCATTGAAATGGGAATCACCGGCGGCATT
ATCTTCCTGGTACTCTGTTTGTTGTCGTTGACCGAGGCCCGAATCCCCGGAAACTA
CGCCGGTGGGCCTTGGCAAAGTGCTCATGCCACGTTTTACGGTGGAAGTGACGCC
TCCGGTACAATGGGTATGTTCATATCTTTTTACGCCCCTGGTTGTCCTAAGCAATG
TTTTCAGAACTAGACATCTTACTGGTCCACTGGTCAAACCGGATTTAAGAACCGG



ATAACATTATATATATATTATAAATTACAAGTATTCTCAGAATTTATGCAACTCAA
AAGAAAAATAATTTAGTAATTAAAAAATGATTTAGTAATTAACGCTACTAGTAGT
CTAGTACTAGACTACTAGTAGCGTTAATAATAATTTTGGTACACTAATTCCCATTG
CATGTTATTGAGATTGTTTTTAACTTTCAATTATCACAGGAGGTGCTTGTGGATAT
GGGAACCTATACAGCCAAGGATACGGCGTTAACACGGCGGCGCTAAGCACGGCG
CTCTTTAACAACGGGTTTAGTTGCGGTGCGTGCTTCGAAATCAAGTGTGTTAACA
CCCCACAGTGGTGCCTCCCCGGAAGCCCCTCCATTTTCATCACCGCCACCAACTTC
TGCCCGCCGAATTACGCCTTACCTAATGACAATGGCGGCTGGTGTAACCCTCCTC
GTACTCACTTCGACCTAGCCATGCCCATGTTCCTTAAAATCGCCCAGTATCGTGCT
GGCATCGTCCCCGTCTCTTACCGCCGGTATGTTTTGCGCCTTTTTTCGTTCTTAGTT
TTTTAACCTACAACACACGATTAACTTTTATTAAGTTCTACTCGTGAGACTTGAAC
CTGAACCACTTTAATAATTAATTAAAGTAAACACATGTTGACATTACACCAAAAG
TACCTTTTTTCGTTAATGTGTACTATTTTTTACTTGTATACAAAAATTATTAAGAAT
TGCAACTTTAATTTGACTTTGATTTAAAAAAAAAAAGCTGACCATTTGTTAATTGT
ACCATATATATATTCGCCCATGTGTAAACTTATCTTATTTCTGATATGACTTTTGG
AGTTTAAAAATATAAAAAATAAGAAATTATTTCTGATATGACTTTTGGAGTTTAA
GGGAAATTACCGATTGTTGCTCGTGTATCTTATGTTTTAATGTAACTTAGTATGTA
TGAATAAAAATGTTATATCTATAATAAAAAATAGTAGTTATTTTAATTTAAAAAA
AAAAGAAAAAAGAAAATTGAGTATGTTTTAGAGGGAAAGTACCGATTGTAATCA
CCGGTGGTACGACAACCGGCACGTGATAAGAATAAAGCTTGTAGGTCCCACAAC
ACTTTTACTATACTATACCATGTCAACACCTTATGTATGTATATTGACGAAACTAA
CCTTTGTGTTTATGATTTATTTCTGTAGAGTCCCTTGTAGAAAAGCAGGAGGGATT
AGGTTCACAATTAACGGTTTCCGTTACTTCAACTTGGTTTTGATCACCAACGTTGC
GGGTGCGGGTGATATTCAAAAGGCGTGGGTCAAAGGCACAAAGACCAATTGGAT
GAGCATGAGTCGAAACTGGGGTCAAAACTGGCAATCTAACGCTGTTCTCACCGGC
CAATCACTCTCCTTTAGAGTTACATCCAGTGACCGACGTACCTCCACCTCATGGA
ACATTGTACCCGCTAACTGGCAATTTGGTCAAACCTTCACCGGGAAAAACTTTCG
GGTATGAAGAACGCCGGAATGGACACAATTCCCACCCCTCTAATCTATTCGAATT
TGTTTCCATGAGTGACTGGATTTAAACTGTCGCATTTGGTGTTTACTTAAAAAAAT
CATCGTTTCTTGTAAAAATACAAACCTTTGCAAACAGTGTCGGTCTTAGTCAACC
AAATTGCAAAGTATGATGATATTAATTATATGTTGTTCTAATTAAGTTGGTGTTTC
AATTCTAACTATAGCTGATTTTATATATTATTACTAAAGTTATCAGGTGGCTGCAA
TCTTTTTTTATTTTTA






