
IDENTIFICATION 

Species: Gossypium raimondii 

Locus: Gorai.002G257400 

Gene Model: Gorai.002G257400.1 

Description: GrEXPA-08 

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  

EXTERNAL RESOURCES 

https://www.cottongen.org/species/Gossypium_raimondii/jgi_genome_221 

https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Graimondii_v2_1
https://www.genome.jp/entry/T04129


GENE STRUCTURE 

 

DOMAIN ARCHITECTURE 

 

SEQUENCES 

Peptide 

>GrEXPA-08 

MATAASSSSFTMLHLASLFSIFVLVNARIPGVYTGGSWETAHATFYGGSDASGTMGG

CGYGNLYSQGYGVNTAALSTALFNNGLSCGACFEIKCANDPRWCHPGSPSIFITATNF

CPPNFALPSDNGGWCNPPRPHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVSFRRVPCRKQGGIRFT

INGFRYFNLVLITNVAGAGDIVKVSIKGTNTGWTSMSRNWGQNWQSNVILVGQALSF

RVKGSDKRTSTSWNVAPTNWQFGQTFTGKNFRY* 

CDS (coding sequence) 

>GrEXPA-08 

ATGGCTACTGCTGCTTCATCTTCTTCCTTTACCATGCTTCATTTAGCTTCATTGTTC

TCCATTTTCGTATTAGTTAACGCAAGAATCCCCGGTGTTTACACCGGTGGATCCTG

GGAAACTGCTCATGCCACTTTCTATGGCGGCAGTGATGCTTCTGGCACAATGGGT

GGTGCGTGTGGATATGGGAATTTATACAGCCAAGGCTACGGTGTCAACACGGCG

GCTCTAAGCACCGCGTTGTTTAACAATGGCCTTAGTTGCGGTGCTTGTTTTGAGAT

CAAATGTGCTAATGACCCGAGGTGGTGTCATCCTGGTAGCCCTTCTATTTTCATCA

CCGCCACTAATTTCTGCCCTCCTAATTTCGCTCTTCCCAGCGATAATGGTGGTTGG

TGTAACCCGCCACGGCCTCATTTTGACCTTGCCATGCCTATGTTCCTCAAGATCGC

TGAGTACCGTGCCGGTATTGTCCCCGTTTCTTTCCGACGAGTGCCGTGCCGAAAG

CAAGGGGGAATACGATTCACTATCAACGGATTCCGTTACTTCAACTTGGTTTTAA

TCACCAACGTCGCGGGTGCTGGGGATATCGTGAAGGTGAGCATTAAAGGAACCA

ACACCGGTTGGACCAGCATGAGCCGGAACTGGGGTCAAAACTGGCAATCCAACG

TCATTTTAGTTGGCCAAGCGCTGTCGTTTCGTGTCAAAGGCAGTGACAAACGAAC

TTCCACCTCTTGGAACGTGGCACCAACTAATTGGCAGTTTGGTCAAACCTTCACTG

GAAAGAATTTCCGTTATTAA 

Nucleotide 

>GrEXPA-08 

AAATTTAATAAAATGTATTTTTTTTATATTTTAAAACTTGTGAAGTGATTCCCTTA

GCTTCTCAATAAGTACCCTGTACTCCTCATCTTCTTCCTTACATTTCATTCGTCCCA

AAGAACATTTCTATTCCTCTTTTATACAAACAAAAAACAATGGCTACTGCTGCTTC

ATCTTCTTCCTTTACCATGCTTCATTTAGCTTCATTGTTCTCCATTTTCGTATTAGTT

AACGCAAGAATCCCCGGTGTTTACACCGGTGGATCCTGGGAAACTGCTCATGCCA

CTTTCTATGGCGGCAGTGATGCTTCTGGCACAATGGGTAAGTAATTTTATTTCATT

AAACAAAAAAAACCCATTTTTATTCGCTGCTCAAATTTCACTCTCTTTTTCATTCA



GGTGGTGCGTGTGGATATGGGAATTTATACAGCCAAGGCTACGGTGTCAACACGG

CGGCTCTAAGCACCGCGTTGTTTAACAATGGCCTTAGTTGCGGTGCTTGTTTTGAG

ATCAAATGTGCTAATGACCCGAGGTGGTGTCATCCTGGTAGCCCTTCTATTTTCAT

CACCGCCACTAATTTCTGCCCTCCTAATTTCGCTCTTCCCAGCGATAATGGTGGTT

GGTGTAACCCGCCACGGCCTCATTTTGACCTTGCCATGCCTATGTTCCTCAAGATC

GCTGAGTACCGTGCCGGTATTGTCCCCGTTTCTTTCCGACGGTGAGTCGCTAAAAT

CTCTCTCGTTTAACACTTGCTATTTCTTAAGTTGGTTCTCTATTTCCGGTTAATTAC

ACTAGAAGTACTCAAACTATCCTTGAAATTTCAAATTGGTATATATTTTAAAATA

GGATCTACTTACACCGGGGTTAAACTAACATTATTTCGTAACTTTTCTTACCATTG

ATATTTTAACAAATCAACAATCGTATTCCATTTATATAGATCTTGCATGTCAATAA

AAAAAGTATAACCGTTAAACATATATACAAACAATATTTAATATTGATATGATAA

CGATATCGGATCGTTTCAAAATTTTACATGTCTAAGAAGTATAATATTAATTAATT

CAATGGTCGGATTATTAAAATATTAATTAGTAATCCCTTTTTATTTTAAAATATTC

TAATTGAATTTTCAAAGAATTAATGTTCTATCAATCAATCTAACCGTCATTTCAAA

TATGGTGTAAAGCACATTTAATACACGTGGATCAAATTATAAAAAATATATATAG

TATTATCAGTTTTTTTTTTAACACGTCAGATCTAAAGTTCGTGCAATAGGTAGAAA

CATATTTACTATTTGATCCATGTGTTTTATAGGGTTATGGTCATGTTAACAGAAAG

ATCGGGTTGATACAATATGATACTTTACAGACTTAATTAGAAACATTTTAAAATTT

AAAGAAAATGGTGCAATTAACTCATTTTTTTTCTTGTATGCTTGTCAAAAAGCAA

GTTTTTATGACTTTTTTCCGTCACTTTCTCGGGAAGGCGAATAGGGGGCTCAAAGG

AATCGCCCTTTTTGTCGACGTAGGATTAGACTATAAGAATCCATCCATAATTTAAT

GTCGTTTACCCATTTTTAACCAACGGTTTTGCGGTGATCCATAATACGACCAAACC

GCCCTTGTCTTTAAAGCTCACCTTGATTCCCGTAGAAAAGCGCTCAAGGGCAGAA

ATGTAAATTTCGTGGAACTAAAAGACAAAGTCTACGTCATCCCCCGCCGTGGCTT

CCGTCACTCGCCGAAGGGTCTTAAAATTTTGGGTTAATTTCATCATACGTCCTTAA

TTGAGATATTAAAATCTGACATTTTTTAAAAATCCTACTAAATTTAATACGATAAA

CAGTTGGATTGACGGAAGGATTGAAATTTAGAGATTGATTTTAAATTTGAGTGAT

AGTTTGAGGGTGTTTAATGAAATTAATCCAAAAACTTTCTCAATATCCATAAATT

ACCCTTTATTTTAATTTTCTTTTACAGAGTGCCGTGCCGAAAGCAAGGGGGAATA

CGATTCACTATCAACGGATTCCGTTACTTCAACTTGGTTTTAATCACCAACGTCGC

GGGTGCTGGGGATATCGTGAAGGTGAGCATTAAAGGAACCAACACCGGTTGGAC

CAGCATGAGCCGGAACTGGGGTCAAAACTGGCAATCCAACGTCATTTTAGTTGGC

CAAGCGCTGTCGTTTCGTGTCAAAGGCAGTGACAAACGAACTTCCACCTCTTGGA

ACGTGGCACCAACTAATTGGCAGTTTGGTCAAACCTTCACTGGAAAGAATTTCCG

TTATTAAATAACAGACCCGTCACAGACAGTTACCCTATTCTTTTCTTCCGCCATTC

AATTGTCCTTCATTTTCCCGGGAAAATCTGAAGCGGCGGTAAAAGTTAAGGTTGA

GGTAAAAATTGTGGGTTTTTACCTTTTTGTTAGGATTTTACAGTGATAGATACGAA

AGTGATTAAAGTGAATTTATGTGTGGTAATTTTGTTTTTTACCTAAGCTTAGGCCT

TGGGGGTAAGGCGATGTTTCTTTTTAGTCTTTGTTTTGTCATTGAGTTGGGTGGTA

ATAGTAAAATCTCCAGTGAGTGGTAAAAAAGTCGTAAAAGGGAGCTGAAGCGGC

TTAAACTGTAGCCCGCACCTCTTCGGTCATGTAGTAATTTTACATTTTTACTGTTA

CTATGATACTGTAGTTTTCTACTATATAAATAAATGTATTGCGTAGTTTATACTAT

AATAAATGTGACTTTTGTTCCAATTTTAATAC  

 

 

 




