IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr1690500671

Gene Model: HanXRQChr16g0500671
Description: HanEXPA-37

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 PLN0OOOSO

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLN00050 super family cl31535 expansin A; Provisiona 18-261 4.43e-120
SEQUENCES
Peptide

>HanEXPA-37

MCVKMVVSGHVAYFLLVSIILTSVNARIPGVYTGGQWETAHATFYGGSDASGTMGG
ACGYGNLYSQGYGVNTAALSTALFNNGLSCGACFEIKCVNDPQWCHPGSPSIFITAT
NFCPPNFAQPSDNGGWCNPPRTHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVSYRRVPCRKQGGV
RFTINGFRYFNLVLITNVAGAGDITRAWVKGSRTGWMSLSRNWGQNWQSNAVLVG
QSLSFRVTGSDRRTSTSWNIVPANWKFGQTFVGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-37

ATGTGTGTGAAAATGGTGGTCAGTGGTCATGTGGCTTACTTTCTACTTGTGTCTAT
AATTTTAACGTCCGTCAACGCTCGTATACCCGGAGTTTACACCGGAGGCCAATGG
GAAACTGCTCACGCCACCTTCTACGGTGGCAGTGATGCCTCCGGCACCATGGGTG
GAGCGTGTGGGTACGGAAACTTGTACAGCCAAGGGTACGGGGTCAACACAGCGG
CGTTAAGCACTGCTTTGTTCAACAATGGGCTGAGTTGTGGGGCTTGTTTTGAGATA
AAGTGTGTGAATGACCCACAATGGTGCCATCCCGGGAGCCCATCGATTTTCATCA
CGGCCACTAATTTCTGTCCGCCTAATTTCGCTCAGCCAAGTGATAATGGTGGGTG
GTGCAACCCTCCTCGAACCCATTTCGATCTCGCCATGCCTATGTTTCTCAAAATTG
CGGAATATCGTGCTGGTATAGTTCCCGTTTCTTACCGCCGGGTGCCATGCCGAAA
ACAAGGAGGTGTAAGATTCACCATCAATGGATTCCGTTACTTCAACTTGGTTCTC
ATCACCAACGTTGCCGGAGCAGGGGACATAACTCGAGCATGGGTGAAAGGTTCA
AGGACCGGATGGATGAGCCTTAGCCGAAACTGGGGTCAAAACTGGCAGTCAAAT
GCAGTGCTTGTTGGTCAATCACTTTCGTTTAGGGTCACGGGTAGTGATCGACGCA
CTTCCACTTCTTGGAACATTGTTCCTGCTAATTGGAAGTTTGGACAAACCTTTGTT
GGCAAAAATTTCCGAGTTTAA

Nucleotide
>HanEXPA-37

GCGGTTCCAATTTCATACTCTTCACACTTTCAACTCCAACTATTCTAAACTCTGTT

CTTCATGTGTGTGAAAATGGTGGTCAGTGGTCATGTGGCTTACTTTCTACTTGTGT
CTATAATTTTAACGTCCGTCAACGCTCGTATACCCGGAGTTTACACCGGAGGCCA
ATGGGAAACTGCTCACGCCACCTTCTACGGTGGCAGTGATGCCTCCGGCACCATG
GGTGCGTCACCATTTCCATTTTAATAATAAACATGCTACAAGTTCATTATCATTTA



ITTAAGTTTCCGTTTTCTTAGATTCATACAAATATATACAATCTCATACGTCCAAA
TAGAAGGTAAACGAACAATAAGTTGTGTAGATACGTCTTTTTAAATAGTAAAAGT
AAGTCTTTTAAACTAGTTACTTTTAATAGTTAATGGAAGTTGGTTTGATTGTGTTG
CAGGTGGAGCGTGTGGGTACGGAAACTTGTACAGCCAAGGGTACGGGGTCAACA
CAGCGGCGTTAAGCACTGCTTTGTTCAACAATGGGCTGAGTTGTGGGGCTTGTTTT
GAGATAAAGTGTGTGAATGACCCACAATGGTGCCATCCCGGGAGCCCATCGATTT
TCATCACGGCCACTAATTTCTGTCCGCCTAATTTCGCTCAGCCAAGTGATAATGGT
GGGTGGTGCAACCCTCCTCGAACCCATTTCGATCTCGCCATGCCTATGTTTCTCAA
AATTGCGGAATATCGTGCTGGTATAGTTCCCGTTTCTTACCGCCGGTAAGCCTTCT
TTTCCTTCTTGTCTTCCTATTTAAGTACAGTAGACACTAGTATCTGAAAATTTATG
GTTTTAGCAAACATATTTGGTAGTGTTCCACCCGTAGATAGGATATGGGGAGGGT
GAGACGAAGTGTAAGGTGACACGGTTTTAAATAACAACATTATCTTATATTTGAC
CAGAACTGGGTTGAAAACAAAGCTCAATCGCAAGGAGCTACCCAAGATTGGCTC
GATAAAACTCGAACTGAGTCGAGTTTAAACGAGCTCGAGCTTTTATCGATGCTCA
TTTAACAAGCGAGCTTAACCGCGAGCTTCACACATCAAACCCGAGCCGCTCACAA
GCCTAAATGAACCTTTTATTTATATAGCTTTTATTTGATTTATTTAATATATTTGTA
CAATACTTATTATTATATTTAAAATCATCATAAAAATAATTAGATAATATATATTA
CTTTATATATAAAACTTAGTTTTAAATATGCATGTAAATAATTATATAATAACAAG
ACAAGCTCAGACTTGAAAAACTACTCACAATCCGAGCTCAAACTTTAAAAGTAGA
ACTCTAAAAGAGTCGAGCTCAAAAACAAGCTCTCTTAATGTTAAACAAATTGAGC
TCGAACATAAACGAGTTCAAGCTCAGTTCGACTCATTTGCACCCTACTAGAAACT
TATTTAATAGAGCTACAAATTAAAGTTTAAACCTTTAAATGATATATATTATTTAC
TATATTTGGTGATTATGTATCAAATTTTCCAACATCTTTAAGACTTTCCCACCGGA
AAAACCGGGCCGCGTGACCCTACCCTCAAAACCGTGTTTACATTTACACATATAC
CAATTTACCCTTGTACACTTACTAAATGGGAAAAAAAAACATTGTGTTCACATAG
GGTGCCATGCCGAAAACAAGGAGGTGTAAGATTCACCATCAATGGATTCCGTTAC
TTCAACTTGGTTCTCATCACCAACGTTGCCGGAGCAGGGGACATAACTCGAGCAT
GGGTGAAAGGTTCAAGGACCGGATGGATGAGCCTTAGCCGAAACTGGGGTCAAA
ACTGGCAGTCAAATGCAGTGCTTGTTGGTCAATCACTTTCGTTTAGGGTCACGGG
TAGTGATCGACGCACTTCCACTTCTTGGAACATTGTTCCTGCTAATTGGAAGTTTG
GACAAACCTTTGTTGGCAAAAATTTCCGAGTTTAACCACTTGGTTATTAAATCGGT
CAAGTAAACATTTACTAAAATTACACAAGCTTTATAATAAAGAATTTGTGTACTA
TACGAGCAAGTTTAGAAAGAGTGTGATTGGGAGGTGTGAAGTGGCTATAAACTA
CAAAGTCATGCCTCGAGTCATGACGGCCCGCAACTTTCTTTTTTTTTTTAAATATT
TTTATGTTATCATCATTATGAAAAATGGGAA






