IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr12g0378661

Gene Model: HanXRQChr12g0378661
Description: HanEXPA-24

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/



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Hannuus_r1_2
https://www.genome.jp/entry/T05101
https://www.heliagene.org/
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Query seq.
Superfanilies PLNO0OSO

+ Name Accession Description Interval  E-value
[+] PLN00050 super family cI31535 expansin A; Provisiona 6-238 4.36e-94
SEQUENCES

Peptide

>HanEXPA-24

MKSIVIFIFSSLLLVSFPLIVNGGWLNAHATFYDDGTMGGACGYGNVYRQGYGTNNV
ALSSALFNDGLSCGACFQIVCVNDRQWCLPGSIVVTATNFCPPNPAYLARKAAGATL
LYVILIYLNLPSYALLSTKLELFLVPCVRRGGIRFQMNGHPYFNLVLITNVGGAGDVH
AVAIKGSRTGWQQMKQNWGQNWQSDTYFIGQSLSFKVTTSDGRTVVSNNVVPANW
SFGQTFSGSQFR*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-24

ATGAAATCCATTGTTATTTTCATTTTCTCTAGTTTATTGCTTGTTAGTTTTCCGTTA
ATCGTTAACGGCGGTTGGCTCAATGCACATGCCACCTTCTACGACGACGGCACAA
TGGGTGGTGCTTGTGGGTATGGGAATGTGTATCGTCAAGGGTATGGTACAAACAA
TGTAGCATTAAGTAGTGCTTTGTTCAACGATGGTTTGAGTTGTGGGGCATGTTTTC
AAATCGTGTGTGTTAATGATCGTCAATGGTGTTTACCGGGTTCCATTGTTGTCACC
GCCACCAACTTCTGCCCACCGAACCCCGCCTACCTAGCGAGAAAGGCGGCTGGTG
CAACCCTCCTCTACGTCATTTTGATCTATCTCAACCTGCCTTCCTACGCATTGCTC
AGTACAAAGCTGGAATTGTTCCTGGTACCCTGCGTGAGAAGGGGTGGAATTAGGT
TCCAAATGAACGGACACCCCTACTTCAATTTGGTGTTAATTACAAATGTGGGTGG
TGCTGGTGACGTGCACGCAGTGGCAATCAAAGGGTCAAGAACAGGATGGCAACA
AATGAAACAAAACTGGGGGCAAAACTGGCAATCCGACACTTATTTTATTGGGCA
GTCTCTATCTTTTAAGGTCACCACAAGTGATGGTCGGACTGTGGTTTCCAACAATG
TTGTCCCCGCTAATTGGTCTTTCGGGCAGACCTTCAGCGGTTCCCAATTTCGTTGA

Nucleotide
>HanEXPA-24

ATGAAATCCATTGTTATTTTCATTTTCTCTAGTTTATTGCTTGTTAGTTTTCCGTTA

ATCGTTAACGGCGGTTGGCTCAATGCACATGCCACCTTCTACGACGACGGCACAA
TGGGTATGCAGTACTGATCATACATTATCTCAAATTTGTTGTGTTGTTTATTATTA

TTTTTTTAAAACGGTAACTCACACACTCTGTATGTATAACAGGTGGTGCTTGTGGG
TATGGGAATGTGTATCGTCAAGGGTATGGTACAAACAATGTAGCATTAAGTAGTG
CTTTGTTCAACGATGGTTTGAGTTGTGGGGCATGTTTTCAAATCGTGTGTGTTAAT
GATCGTCAATGGTGTTTACCGGGTTCCATTGTTGTCACCGCCACCAACTTCTGCCC




ACCGAACCCCGCCTACCTAGCGAGAAAGGCGGCTGGTGCAACCCTCCTCTACGTC
ATTTTGATCTATCTCAACCTGCCTTCCTACGCATTGCTCAGTACAAAGCTGGAATT
GTTCCTGTTGCTTATAGAAGGTATATAAATTATTAAATTTCATGAGATGCCTTCAC
ACATCGTGGGTGTTTTGGTAAATTTACAAGCATTTGTCTTGAAAAGTTATTTTGTT
ACTTTTGAAAGTATTAAATGTACTTTAGAAATTTTACAATTATTAAATGTATTTTG
GTAATCTACTTAAAATACCAACAGATTTTTACAAAAGATTATCAGACAGAATGCG
TAGTGAACCGTCTCTAAATGAATCACGTACTTAGTGATCAGTCGTGAACCGTGAC
AAAAGTTTTTTTATATCTACTTATTTAATAAAGAAACGAATATGAACAAGATATTT
GTCTACTTAATTAAATTAATAAAGAAACGAATATGAACAAGAAGTTTTTTTATAT
ATACTTAGAAACTTTTGTTTATGCATCACTTGTTTCTTAATCATGCGATGATATTG
GTATTTAGATTTTCATTTATATATTATAGTTTACTTTTCATTTCATTTACATGTGTT
ATAACAAATATGATTGAACACAAACTAGAACAAACAAAGTTTGATTCTTTAAAGC
TTGTGTTTAATATATAATTTTTTCGTTTAATTCATCTCAATAAAGTACCAAAATGA
CAAATTACAAACAAATGACAGGTAAACATGAAACAAGTTGCACTGCAAAAATAT
GCTCTCTTTTTGCATGCTCTCTTTTTCTCCAATTTGTTTACATGCCTAAACATTGCA
ATTCTAACACCAAACTATTTTAGTAATATTTTTTGTTCTTGTTTTCTAGGGTACCCT
GCGTGAGAAGGGGTGGAATTAGGTTCCAAATGAACGGACACCCCTACTTCAATTT
GGTGTTAATTACAAATGTGGGTGGTGCTGGTGACGTGCACGCAGTGGCAATCAAA
GGGTCAAGAACAGGATGGCAACAAATGAAACAAAACTGGGGGCAAAACTGGCA
ATCCGACACTTATTTTATTGGGCAGTCTCTATCTTTTAAGGTCACCACAAGTGATG
GTCGGACTGTGGTTTCCAACAATGTTGTCCCCGCTAATTGGTCTTTCGGGCAGACC
TTCAGCGGTTCCCAATTTCGTTGA






