IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr0890210821

Gene Model: HanXRQChr08g0210821
Description: HanEXPA-09

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 PLNOOOS0

+ Name Accession Description Interval E-value
[+] PLNDOO50 super family cI31535 expansin A; Provisional 26-244 6.73e-132
SEQUENCES

Peptide

>HanEXPA-09

MAHFGVFLLGLLALLSHVYVAAGNGGWSNAHATFYGGGDASGTMGGACGYGNLY
SQGYGTNTAALSTALFNKGLSCGSCYEIRCVNDRQWCLPATIMVTATNFCPPNSNGG
WCDPPRQHFDLSQPIFQHIAQYKAGVVPVAYRRVPCRRRGGIRFQINGHSYFNLVLIT
NVGGAGDVHAVAIKGSRTGWQQMSRNWGQNWQSNSYLNGQSLSFKVTTSDGRTV
VSYNVAPARWSFGQTFTGGQFR*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-09

ATGGCCCATTTTGGTGTTTTCCTTCTGGGTCTTCTTGCATTGTTATCCCATGTTTAT
GTAGCAGCTGGTAATGGTGGTTGGTCTAATGCTCATGCCACCTTCTACGGTGGCG
GCGACGCCTCCGGAACAATGGGTGGAGCTTGTGGGTATGGGAATCTATATAGTCA
AGGATACGGTACAAACACCGCGGCTCTAAGTACAGCTTTGTTCAACAAAGGGTTA
AGCTGTGGGTCTTGCTATGAGATCCGATGTGTTAACGACCGTCAATGGTGTTTGC
CGGCCACCATTATGGTCACAGCCACCAACTTCTGCCCACCCAACAGCAACGGTGG
CTGGTGTGACCCTCCAAGACAACACTTTGACCTCTCTCAGCCTATCTTCCAACACA
TTGCACAATACAAAGCTGGAGTTGTCCCTGTTGCTTACAGAAGGGTACCCTGTCG
GAGAAGGGGTGGAATTAGGTTCCAAATCAATGGACACTCTTACTTTAACCTTGTA
TTGATTACAAACGTGGGTGGTGCCGGTGATGTGCATGCGGTTGCTATCAAAGGGT
CTAGGACCGGATGGCAACAAATGTCACGAAACTGGGGGCAAAATTGGCAATCCA
ACTCTTACCTCAACGGACAGTCCCTATCTTTCAAAGTCACCACTAGTGACGGTAG
GACTGTAGTGTCCTACAATGTTGCCCCCGCTAGGTGGTCCTTCGGTCAGACCTTCA
CTGGTGGCCAATTCCGTTGA

Nucleotide
>HanEXPA-09

CTTCACCACAATTCACATATTCAAACACATGGCCCATTTTGGTGTTTTCCTTCTGG
GTCTTCTTGCATTGTTATCCCATGTTTATGTAGCAGCTGGTAATGGTGGTTGGTCT
AATGCTCATGCCACCTTCTACGGTGGCGGCGACGCCTCCGGAACAATGGGTACGT
CATTCACCATTCACCTTTTTTTTTTCTTTCAAAAAGTTTAGTTACTTTTAGAACGGC
AAACTCAAACACTTACTAATTTCTTTTCTTTCTAAATTTAACAACAATGTTTTAAA
AACCGGTTTTTGAATTATGCCGGGTTGGACTCTGAAATGGTTCAACTGATTGAAC




CGGACGGTTGAACCGGGTTACTAGTTAACCCAAAGATTCCATAAAATACAAATTC
ATCTCAAAAAACAATCCGGTCTCAATTAGAATTTATGTAACTGATCATGCTTTTAT
ATAAAAAACAACTATTTTATTGTAAAATATTAAGCTTTTATTATTACTTATAAACA
ATATTGCATTGTACGAGGTGGGTAACACTTTAAACATTGATGAAATATTAAAATG
AAAGACACTAGGTTAATTACCGGAAATATAAAAACTCAATATTACCTTAATATCA
TATTTTTTTTTTTAAATTAAAAATATCAAATTTTAAGATAATGCAAACTGGTTTAA
TGGTTTGAACCGGTAGAACCAGATTTACCGCCGGTACAAGCCGATAATAAATAAA
AGATATTTACTGTTTAATTGAATTTTAACAGGTGGAGCTTGTGGGTATGGGAATCT
ATATAGTCAAGGATACGGTACAAACACCGCGGCTCTAAGTACAGCTTTGTTCAAC
AAAGGGTTAAGCTGTGGGTCTTGCTATGAGATCCGATGTGTTAACGACCGTCAAT
GGTGTTTGCCGGCCACCATTATGGTCACAGCCACCAACTTCTGCCCACCCAACAG
CAACGGTGGCTGGTGTGACCCTCCAAGACAACACTTTGACCTCTCTCAGCCTATC
TTCCAACACATTGCACAATACAAAGCTGGAGTTGTCCCTGTTGCTTACAGAAGGT
ATTATTGGTTAATGTTTAATTTTTAACTAACTTTAGGGGTATTTTGGTAATTTAAG
TTAAAACCTAAGGGTATTTTTGTAATATGGGTTGGACCGGTTGAACCGCGAACTA
GGAGTTAATTGCCATTTTCGTTCATGTGGTTTGGTGGAAAATGACACTTCCGTCCA
AAAAAATTTTTGCGCCACTTCCGTTCTCAACATTTTTTAAACGTGTCACTTCAGTT
CAAAAAAATAACGCGCCGTTAAAAACGTTGAGGACGGAACTGGCGCAAGGCGTT
ATCTTTTTGGACTAAAGTGGCACGTTAATGTTGATGATGGAACTAGCGCAATTTTT
TTTTGAACTGAGGTGACATTTTTCACCAAACTATAGGGGCGAAAATGACAGTTAA
CTCTGCAAACTAGACAAGCGTAGTAATTTTAAATTTCATTATCGTATCTCTAAAAA
TCTAATTTAGTAATTCATTTTAGTGGATACGTAATTTTTATTATAATATTTATTTTT
TTGTCAGCATTACGAATTCACACTATGTGCTATTTTGTTTTAAATTAGTTATCTAG
GCATGTTTATTCTTTTAAATTATTTGGTAATTTAAGGGTTGCTCTAAAGGTATTTA
CCCCAATGTACCTCTCCTTACTAAATAGGTCATTTTGTATATCCACCTTTACTCAA
TAGCGAGTATGTTTTGACATTTTAAGTTTTTAACCACCCTTCGGATGTCATTGTAA
TTTAATTTGTTTCAACATGTCTATTTTTGTAGGGTACCCTGTCGGAGAAGGGGTGG
AATTAGGTTCCAAATCAATGGACACTCTTACTTTAACCTTGTATTGATTACAAACG
TGGGTGGTGCCGGTGATGTGCATGCGGTTGCTATCAAAGGGTCTAGGACCGGATG
GCAACAAATGTCACGAAACTGGGGGCAAAATTGGCAATCCAACTCTTACCTCAAC
GGACAGTCCCTATCTTTCAAAGTCACCACTAGTGACGGTAGGACTGTAGTGTCCT
ACAATGTTGCCCCCGCTAGGTGGTCCTTCGGTCAGACCTTCACTGGTGGCCAATTC
CGTTGAAAAGACATCTATGTCCTCTATACATACTTTTAATTACCGGAGGACTTATT
TTGGAGAGGTCATTTTGCTCTAAAGCCATGGGCGGCGGTGGACTTTAACCACCCG
CTAGTAGTAGGACTAGTTTAAGATGTCCTTATTTGTAATGGTTTTTATTTTTGAGG
TACTAAGTTGTAAATTCTGGTTTTATATTTGTATTTTGTGTGCAACTTAACATGCA
CATCGTACAATATTTCTAAGCATGTGGAAGGATTGGCTAGCTTTGTAATGGATTT
ATGATTTATGGGTATAAAATAAATATATGATCTTGGGGGAATTTATAAAAAGCAT
TCCAACTTTACTTGAAAATATAATTCTTCATTTCTTG






