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Species: Gossypium raimondii
Locus: Gorai.003G131000

Gene Model: Gorai.003G131000.1
Description: GrEXPA-09

Family: Alpha Expansin

3D structure:
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SEQUENCES

Peptide

>GreXPA-09

MAMVNVISVLIFISSMWMMGEARIPGVYSGGAWQNAHATFYGGADASGTMGGACG
YGNLYSQGYGVSTAALSTALFNNGLSCGACFEIKCASDPKWCHSGSPSIFITATNFCPP
NYALPNDNGGWCNPPRTHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVSYRRVPCRKRGGIRFTIN
GFRYFNLVLISNVAGAGDIVKVSVKGSRTGWMSMSRNWGQNWQSNAVLVGQSLSF
RVTGSDRRTSTSWNIVPAHWQFGQTFTGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>GrEXPA-09

ATGGCAATGGTGAATGTAATAAGCGTTTTGATCTTTATCTCTTCAATGTGGATGAT
GGGTGAAGCTAGAATCCCAGGAGTTTACTCTGGTGGAGCATGGCAAAATGCCCAT
GCCACCTTCTACGGCGGTGCTGATGCTTCGGGCACCATGGGCGGGGCTTGTGGCT
ATGGGAACTTGTACAGCCAAGGGTACGGAGTCAGCACGGCGGCACTGAGCACGG
CATTGTTCAACAACGGGTTAAGCTGCGGTGCTTGCTTCGAGATAAAGTGTGCCAG
TGACCCAAAGTGGTGTCATTCGGGGAGCCCATCCATCTTCATCACGGCGACCAAC
TTTTGCCCACCAAACTATGCCCTCCCAAACGACAATGGGGGGTGGTGCAACCCTC
CTCGCACTCACTTTGACCTTGCCATGCCCATGTTCCTGAAGATTGCTGAGTACCGT
GCCGGCATTGTCCCCGTTTCCTACCGCCGGGTGCCATGCCGGAAGAGGGGAGGGA
TAAGGTTCACAATCAATGGCTTCCGTTACTTCAACTTGGTGCTGATCTCCAATGTC
GCGGGTGCGGGGGATATCGTGAAGGTGAGCGTGAAAGGCTCGAGGACCGGTTGG
ATGAGCATGAGCCGGAACTGGGGTCAGAACTGGCAGTCAAATGCAGTTTTGGTTG
GTCAATCACTATCGTTCAGGGTGACAGGCAGTGACAGGCGCACTTCTACCTCTTG
GAACATCGTTCCTGCCCATTGGCAGTTTGGTCAAACATTCACCGGCAAAAATTTC
AGGGTTTGA

Nucleotide
>GrEXPA-09

CCCCTTCACCCTATCCCTTAACACTCACCTTCAACCCCCATTTCTCTTTGGCTATAA
CCCTCGCTGCCTCTCTATTATAAAAAAGAGAGCCAAGATTTAGACTTTTATCATA
GTGTTGAAGTAATTGAAGGGAAAAAAATGGCAATGGTGAATGTAATAAGCGTTT
TGATCTTTATCTCTTCAATGTGGATGATGGGTGAAGCTAGAATCCCAGGAGTTTA
CTCTGGTGGAGCATGGCAAAATGCCCATGCCACCTTCTACGGCGGTGCTGATGCT
TCGGGCACCATGGGTATGTTATATGTACCTTCATTAACCCCCCATTTTTGCCTCAT
TTCACTCCTATCCCTCAAATGCTTCTAAAAAACCCAGTCCTTATTTCACATTTTTCT



TTCCTTGCAGGCGGGGCTTGTGGCTATGGGAACTTGTACAGCCAAGGGTACGGAG
TCAGCACGGCGGCACTGAGCACGGCATTGTTCAACAACGGGTTAAGCTGCGGTGC
TTGCTTCGAGATAAAGTGTGCCAGTGACCCAAAGTGGTGTCATTCGGGGAGCCCA
TCCATCTTCATCACGGCGACCAACTTTTGCCCACCAAACTATGCCCTCCCAAACG
ACAATGGGGGGTGGTGCAACCCTCCTCGCACTCACTTTGACCTTGCCATGCCCAT
GTTCCTGAAGATTGCTGAGTACCGTGCCGGCATTGTCCCCGTTTCCTACCGCCGGT
ATGTGCTCTGTTTCTCATTTGGTTTTTGGTTAATTAGACCAGAATGGTTAAATTTT
ACATTAGTCCTTCAACTACAGAAAATTTCAATTGGTTGCATTTAATGTGAAAATG
AACAGCTGGACTGAAAAGCAGAATATGATTAGAAGGGTTAAATTGAAACGAATT
GAAGTTGACGGATCAAAACGAGTAATGAAACCTCAGTTTTAGTTATTAACAATAC
TGTCTATTTTGGCATGCACAAATATTAAATGTTTAATTAATGCGGAAGCCTATTTA
TTTTCGTTAATCTCTGTATTTTATAAAAGATTAAGAGTAGTGTCGTATTTATGGCG
GAAGAGTTATTACTGTCTATCTCTGGCCACTTTAAATTTTACCAAAATACCCATAT
TCTTTTTCCTCATTTACTCACCAACCTTGCCTTTTTCTTTTATCGGACTTAAGTTTA
GAGTAACATGTTGGTACGTGTGAATATATTTTTATTTAATTAAAAAACATTCATTA
TAAAATGAGAGGACGACCGCACAGTCTCCAAAGTACTTGAAGACCAATTTTGGA
ACCTTAATTCTTGTCTTGTTGAACAAAAACCAACAATCATGCTCCGTGTTCCATGT
TAAAACATAAGGGCTCACGGTTATTATATAATTACGCAGGGTGCCATGCCGGAAG
AGGGGAGGGATAAGGTTCACAATCAATGGCTTCCGTTACTTCAACTTGGTGCTGA
TCTCCAATGTCGCGGGTGCGGGGGATATCGTGAAGGTGAGCGTGAAAGGCTCGA
GGACCGGTTGGATGAGCATGAGCCGGAACTGGGGTCAGAACTGGCAGTCAAATG
CAGTTTTGGTTGGTCAATCACTATCGTTCAGGGTGACAGGCAGTGACAGGCGCAC
TTCTACCTCTTGGAACATCGTTCCTGCCCATTGGCAGTTTGGTCAAACATTCACCG
GCAAAAATTTCAGGGTTTGATAGATTTTGCAACCCCCCCCCCAAAAAAAAAGTTA
GCAATTATTAAGTTTAACCCCATAGAACTTTAAACGAAGTTTAGGGTTTTATTAG
AAAAAAAGGAATTGAAGTTTTCCCACCATAATCCATTACACCATTTTTACCCTTG
ATCTAGGGTGAAGTTCCATTTTAACCAATTGGACTTGGTGTTGCTTACACTTCTTT
TTTAAGAAATAGGGTTTTTGGGGGTGGATGTCAATTGAAATTTTAAGTACAAGGG
TGTTTTTTTTTTACTTAAACTTTTATTTTGCTGTGTATTGTTCTGTGGTGTGAATTA
AGGGTTTTTTTGTTAATTTTAATTTTAGTTTTGTGGTAAAGGAGAAAAGTGAAGAA
AAATAGGTGAGGACTGAAGTGGCTGCACAAAGATGTAGCCCGCAGCCCAAGTGT
TGAAATGTAGTACTGGATTGGGGAGTGTCTCCTTTTATGTGTAGTTGAATTGAAAT
ATATTTGGTTTGTTTCTTAGTCAATGTGCTTCATTTTGTCTCAATGTTTGGGTTGTA
TTATAAATTAATATTAATTTAATTAGTTTAAAATATTTTAGTTTTTTTATTTTAACA
GAAGTTAATAAAAATATACATATTATAGAATTTGAATCCACATTAATTAGATTAG
TAAAAAT






