IDENTIFICATION

Species: Helianthus annuus

Locus: HanXRQChr08g0236981

Gene Model: HanXRQChr08g0236981
Description: HanEXPA-13

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 PLNOOOS0O

+ Name Accession Description Interval E-value
] PLNOD050 super family 31535 expansin A: Provisional 28-255 1.34e-122
SEQUENCES

Peptide

>HanEXPA-13

MGIRVGILLIIVSVFSAIDARIPGNYAGGSWESAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNLY
SQGYGVNTAALSTALFNKGFSCGACFEIKCTQDPRWCHPGSPSIFITATNFCPPNYALP
NDNGGWCNPPRTHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVSYRRVPCRKKGGIRFTINGFRYF
NLVLISNVAGAGDIQKVWVKGTKTNWMSMSRNWGQNWQSNAVLVGQSLSFRVTA
SDRRTSTSWNIVPAHWQFGQTFTGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>HanEXPA-13

ATGGGCATTCGCGTCGGCATTCTTCTAATCATCGTTTCGGTTTTCTCAGCCATTGA
TGCCAGAATCCCAGGAAACTACGCCGGCGGCTCTTGGGAAAGTGCTCATGCCACA
TTCTATGGCGGAAGTGACGCCTCGGGCACAATGGGTGGTGCCTGTGGATACGGAA
ACTTGTACAGCCAAGGTTACGGAGTGAACACCGCGGCGCTAAGTACGGCGTTGTT
TAACAAAGGGTTTAGTTGCGGTGCTTGCTTTGAAATTAAATGCACACAAGACCCG
CGGTGGTGCCACCCCGGAAGCCCGTCCATTTTTATTACCGCGACCAACTTTTGTCC
GCCTAACTATGCCTTACCTAACGACAACGGTGGCTGGTGTAACCCTCCTCGTACT
CACTTCGACCTTGCTATGCCCATGTTTCTTAAAATCGCTGAGTACCGTGCCGGCAT
TGTCCCCGTCTCATATCGCCGGGTGCCATGCAGGAAGAAGGGTGGGATCAGGTTC
ACAATCAACGGTTTCCGTTACTTCAACTTGGTTTTGATCAGCAACGTCGCGGGTGC
AGGGGACATACAAAAGGTGTGGGTGAAAGGCACAAAGACCAACTGGATGAGCAT
GAGCCGTAACTGGGGTCAAAACTGGCAATCAAACGCGGTCCTGGTTGGTCAGTCA
CTCTCGTTTAGGGTCACAGCTAGTGACCGACGCACATCCACCTCATGGAACATCG
TTCCGGCTCATTGGCAGTTTGGTCAAACATTCACTGGAAAGAATTTCCGAGTGTA
A

Nucleotide
>HanEXPA-13

ACAAGAAAATAAAAAAAAAAAATTGTAAAGTCATTAACTTCCACACAATCCCCT
CCATAAATACCACCCTAACAACTTGATTTCTCCTCATCCCTTCAACTACCATACAC
AACAACACCTTGTTGTCCTCCGCCAGACTAAAATGGGCATTCGCGTCGGCATTCT
TCTAATCATCGTTTCGGTTTTCTCAGCCATTGATGCCAGAATCCCAGGAAACTACG
CCGGCGGCTCTTGGGAAAGTGCTCATGCCACATTCTATGGCGGAAGTGACGCCTC




GGGCACAATGGGTATGCCTCATTTCACTCGCATTACTATACTTGACACTTTAGCGA
TATATAAAAATATATATCAAATATAATATATTAGTTAGGATTTACTATAGTAAAA

TTACTTTAGTATAACAAAAATCAATAAAATAAACCATTTTCTTTATTTATTTTTTA
TATTTTAGAACAATAACATTCTAGTATTCTACTATTAAACTACACTTTTTACGTCC
ACAATGGGATTTCGACTCTCACTACTTTTTTATTTTATTTCTTTTATTCAACTTATC
TAACACGTTGATACTGCTAGGCTAAAATCCCTTAACAACTTTTTGCTTTTATTCTT

GTAGGTGGTGCCTGTGGATACGGAAACTTGTACAGCCAAGGTTACGGAGTGAAC
ACCGCGGCGCTAAGTACGGCGTTGTTTAACAAAGGGTTTAGTTGCGGTGCTTGCT
TTGAAATTAAATGCACACAAGACCCGCGGTGGTGCCACCCCGGAAGCCCGTCCAT
TTTTATTACCGCGACCAACTTTTGTCCGCCTAACTATGCCTTACCTAACGACAACG
GTGGCTGGTGTAACCCTCCTCGTACTCACTTCGACCTTGCTATGCCCATGTTTCTT
AAAATCGCTGAGTACCGTGCCGGCATTGTCCCCGTCTCATATCGCCGGTAAGTAT
ACTTGCACAAAGCAGGGGTGAGCAGAAAACCAAATTAATTAATATAATCGAACC
AAACCGAACCATAACCAATTGAAAATGAGGAAAAAAGCAATTAACTGAAAACTG
ATTGGTTAAAATTGAACCCGATATAATAAAAATGTATATATCGGTTTTGGTGAAG
ACTCAAAAGTCAAAACTGAACCGAACTGTCCTATGCACACCCCTAGCAGTCTAGC
ACAAAGTGTGAAAAAAAAAACACAACTTTGGCTAAAACGTTGTCGTTTAAACAA
TAAAATATTTTAATTTATGAAAAGACAAAAATGACCTTGGTGTTTGTAATGTATT
ACTACAGGGTGCCATGCAGGAAGAAGGGTGGGATCAGGTTCACAATCAACGGTT
TCCGTTACTTCAACTTGGTTTTGATCAGCAACGTCGCGGGTGCAGGGGACATACA
AAAGGTGTGGGTGAAAGGCACAAAGACCAACTGGATGAGCATGAGCCGTAACTG
GGGTCAAAACTGGCAATCAAACGCGGTCCTGGTTGGTCAGTCACTCTCGTTTAGG
GTCACAGCTAGTGACCGACGCACATCCACCTCATGGAACATCGTTCCGGCTCATT
GGCAGTTTGGTCAAACATTCACTGGAAAGAATTTCCGAGTGTAAAACAGGATCCG
AAATCTACGGCTGATATTGGACTATTGGTGTCCACTTTTACCCTTTTTTGTCGTTG
ACTGTTTTTGACTTTTTGTTAGTGGGTTGCTACTTTTTGTTTCATCAGGGGCTAAAA
AGCTAATGTCTTGAAAGATGGAGGGTGGAAAAAGATGTGCTTGGAAAAAATATT
AATTTTTGGGGATACGTAGGTTTTGTTTGTTAGGCTGAGGTGGCTACAAAAACAT
GTTACCCGCAGCAAAAATCTAAAGGGAATATATGTACAAGTATAATTGCTTTGCT
TTTATAAGTTAGTGGCATTTTGGTATTTTTTGTTTTGTTTTGAGATGTAGTAACTTT
AATTAATGGATTGATTTTGGTTATCTATGATATTTAATTTGATATATACT






