IDENTIFICATION

Species: Gossypium raimondii
Locus: Gorai.006G172400

Gene Model: Gorai.006G172400.1
Description: GrEXPA-17

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Graimondii_v2_1
Kegg: https://www.genome.jp/entry/T04129
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https://www.cottongen.org/species/Gossypium raimondii/jgi genome 221
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Query seq.
Superfanilies PLNOO0O50

+ Name Accession Description Interval E.value
[+] PLN00050 super family 31535 expansin A; Provisional 35-262 3.35e-125
SEQUENCES

Peptide

>GrEXPA-17

MSAVAPSFSLSVLCFASLLSFLAVVNARIPGVYTGGAWESAHATFYGGSDASGTMGG
ACGYGNLYSQGYGVNTAALSTALFNNGLSCGGCFEIKCANDPRWCHSGSPSIITATN

FCPPNYALPNDNGGWCNPPRPHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVSYRRVPCRKQGGIR

FTINGFRYFNLVLVTNVAGAGDIVKVKVKGTNTNWLSMSRNWGQNWQSNAVLVGQ
ALSFRVTGSDRRTSTSLNVAPANWQFGQTFTGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>GrEXPA-17

ATGTCCGCTGTTGCTCCTTCTTTTTCCTTGAGTGTGCTCTGTTTTGCTTCATTGCTC
TCCTTTTTGGCTGTGGTGAATGCAAGAATCCCTGGAGTTTATACTGGTGGAGCTTG
GGAAAGTGCCCATGCTACATTTTATGGTGGAAGCGATGCTTCTGGAACAATGGGC
GGTGCATGTGGGTACGGGAATCTCTACAGTCAAGGCTATGGCGTGAATACAGCA
GCTTTAAGCACTGCACTTTTCAACAATGGCCTTAGCTGCGGTGGTTGCTTTGAGAT
TAAGTGCGCAAACGACCCCAGATGGTGTCACTCCGGCAGCCCTTCCATTATTATC
ACTGCCACTAACTTTTGCCCTCCTAACTATGCTCTCCCAAATGACAATGGCGGCTG
GTGCAACCCTCCACGCCCTCACTTTGACCTTGCCATGCCTATGTTCCTCAAAATCG
CCGAGTACCGTGCTGGTATTGTCCCCGTCTCTTACCGTAGAGTGCCATGCCGAAA
GCAAGGGGGGATACGATTCACCATTAATGGATTCCGTTACTTCAACTTGGTTTTG
GTCACCAACGTCGCGGGTGCAGGGGATATCGTGAAGGTGAAGGTGAAGGGAACC
AACACCAATTGGTTGAGCATGAGCCGTAACTGGGGTCAAAACTGGCAGTCAAAC
GCCGTTTTGGTGGGTCAGGCACTCTCGTTCAGAGTCACGGGCAGTGACAGGCGAA
CCTCCACTTCGTTGAACGTGGCACCTGCTAATTGGCAATTCGGCCAAACCTTCAC
GGGAAAGAATTTCCGCGTTTGA

Nucleotide
>GrEXPA-17

CAATAAGTACCCCCACCATCTTCCCGCATTCAACACTTCAGCATTTCTCTTTCTTT
ACTCTCTTATCAATTTTCCCCCATCTTAAAACTAAAGAAAATTAACAATGTCCGCT
GTTGCTCCTTCTTTTTCCTTGAGTGTGCTCTGTTTTGCTTCATTGCTCTCCTTTTTGG
CTGTGGTGAATGCAAGAATCCCTGGAGTTTATACTGGTGGAGCTTGGGAAAGTGC
CCATGCTACATTTTATGGTGGAAGCGATGCTTCTGGAACAATGGGTATTTATTTTT
TAGTCCGTTAATCTTCTTCTTTAACCATAAATTTCTTTAGTTAATACAGTTGTCTTG
CACAAGGCCTTGTTCTGCATTTCCCTAAAACCATTAAAATGGTGTTTGGATTTTTT




TTCGTCCCTTTGTTTAGGCGGTGCATGTGGGTACGGGAATCTCTACAGTCAAGGCT
ATGGCGTGAATACAGCAGCTTTAAGCACTGCACTTTTCAACAATGGCCTTAGCTG
CGGTGGTTGCTTTGAGATTAAGTGCGCAAACGACCCCAGATGGTGTCACTCCGGC
AGCCCTTCCATTATTATCACTGCCACTAACTTTTGCCCTCCTAACTATGCTCTCCC
AAATGACAATGGCGGCTGGTGCAACCCTCCACGCCCTCACTTTGACCTTGCCATG
CCTATGTTCCTCAAAATCGCCGAGTACCGTGCTGGTATTGTCCCCGTCTCTTACCG
TAGGTGAGTCCCCAAAATCTTTCCCCTTTTACTTCAATGGGTTTTCTGCCATTGTT
ATATTCGTACGATTTCTACAGAAATTTCTTGTTCCCAGTTTTCTTAGGAACCAAAC
AGATTATATTTACTGCGATTAATTAACTGTTGCTTATTTTTGACAGAGTGCCATGC
CGAAAGCAAGGGGGGATACGATTCACCATTAATGGATTCCGTTACTTCAACTTGG
TTTTGGTCACCAACGTCGCGGGTGCAGGGGATATCGTGAAGGTGAAGGTGAAGG
GAACCAACACCAATTGGTTGAGCATGAGCCGTAACTGGGGTCAAAACTGGCAGT
CAAACGCCGTTTTGGTGGGTCAGGCACTCTCGTTCAGAGTCACGGGCAGTGACAG
GCGAACCTCCACTTCGTTGAACGTGGCACCTGCTAATTGGCAATTCGGCCAAACC
TTCACGGGAAAGAATTTCCGCGTTTGAATCTCACACTTGCCCCTTTTTAGTAATAT
CTTCACTTATTATTTTCCTTTTTTAACCCAGCTCTTCAAATTTCCTTTATTTTCCCAG
GAAATTTTGAAGTAGTGGGTAGTTGGGTAAAAGTAAAAATGGGGGTTGGGGGGT
GTTCGGTGGAATTTACAAAAAAAAAAATGGTGATAGATAGTTTAGCAAAGTGATT
AAAGTGAAGCATATGTAGTAACTTTTGTTTTTCACCGTAATCTTGGGTCGGCGTTT
TCCTTTTCTTTTGTTGGTGATTGAGGTGGTGCTAATAGTTAGTACAAAGTCCAGCA
AGTGGTAAAATGTTGTTAAGGGGGCTGAAGCGGCTGCAAATCAAGGCAAAAAAT
GTAGCCCGCAGCTCTTGGTCTTAGTCATTATATATATATACTAATTTTTATTTTTAC
TGCTCTAATACTGTACCTTCTTCTATATTTATCTTGCTTCATTTAGCTTTCTCATTTT
TCATTAAAAGATATTTAAGAGCTTCCAATCTAACTCTCAAAGCAAATAAAAGAGC
TATTAAAGGATGTATTTAATCTTAGGTAGCCTTTATTATGGGGGGTTTGGGTTTGT
GCTCAACTGGCCATTGCTTCAAAGCAAGAAATAGTGGTAAATATCAAAGGAAGG
AGGGGACTGCAAAGTAGGGCTTTCCATAAACCACATGTCGGTTTATGGTGCAGAA
GACCATGTGCTGTTAGTCTGGCACTCGCCCTTGCCGTCCATTTAACTTTCTTTTTAT
GTTTTCAGCTTCCATGGCTCCACCCCCACAACCCCTT






