
IDENTIFICATION 

Species: Gossypium raimondii 

Locus: Gorai.005G142200 

Gene Model: Gorai.005G142200.1 

Description: GrEXPA-12 

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-12 

MKMAFAKVFLLGFLAMVFGVQGYGGGWTNAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNL

YSQGYGTNTAALSTALFNNGLSCGSCYEIKCMDDGKWCLPGSIVVTATNFCPPNNAL

PNNAGGWCNPPLQHFDLSQPVFQHIAQYRAGIVPVAYRRLPCRRKGGIRFTINGHSYF

NLVLITNVGGAGDVHAVAIKGSRTGWQPMSRNWGQNWQSNTYLNGQSLSFKVTTS

DGRTVVSNNVAPAGWSFGQTFTGRQFR* 

CDS (coding sequence) 

>GrEXPA-12 

ATGAAAATGGCTTTTGCTAAGGTCTTTCTGTTGGGGTTTCTTGCGATGGTCTTTGG

TGTTCAGGGATATGGTGGTGGTTGGACTAATGCACATGCAACCTTTTATGGTGGG

AGTGATGCTTCAGGAACAATGGGTGGGGCTTGTGGTTATGGAAACCTGTATAGCC

AGGGTTATGGGACAAATACTGCAGCTTTGAGCACTGCTTTGTTTAACAATGGGCT

GAGCTGTGGATCTTGCTATGAGATTAAGTGTATGGATGATGGAAAGTGGTGCCTG

CCTGGTTCCATTGTGGTCACAGCCACCAATTTCTGCCCTCCAAACAATGCTCTCCC

TAATAATGCAGGGGGCTGGTGCAACCCTCCTCTGCAACACTTTGACCTTTCTCAG

CCTGTTTTCCAACATATTGCTCAATACAGAGCTGGAATTGTGCCTGTTGCTTACAG

AAGGTTACCATGCAGAAGAAAGGGTGGAATCAGGTTCACCATTAATGGCCACTC

CTACTTCAACCTAGTCCTTATCACCAACGTTGGCGGTGCTGGTGATGTACATGCG

GTGGCCATCAAGGGCTCCAGGACTGGTTGGCAGCCCATGTCTAGAAACTGGGGCC

AGAACTGGCAGAGCAACACCTACCTCAACGGACAAAGCCTCTCATTTAAGGTCAC

AACAAGCGACGGCCGTACTGTGGTTTCCAACAATGTTGCCCCAGCTGGGTGGTCC

TTTGGGCAGACCTTCACTGGCCGCCAATTCCGCTAG 

Nucleotide 

>GrEXPA-12 

GAAATCTACAAACCCACGCGGTTTCAACTTTCAACTGTACCTTCAGCAGCTCCCC

ATGTGCCTTTGTGTTTTTACCTATGAACTATTTTCTTTTTGTGAATAAACAAATAG

GGCTTGGTCCCCTTTAGCTCAAAAGTGGTAGTTAGGTTTAGTTGTAACTTGCAACG

GTGCCCATCCCCCAAAATTTCTATAAATCCCCCCTTCACCTTCTCCCCTTTTTCCTC

ACTCAGCTGCCTTGCACTCATCTCCTACCTCTCTTTTTCGCTCTTCCCATCTTCTTC

CTCTTCATGTAATATTCTTATCCCTCTCATGTTAGTTTTAGTGCTTTTTAAGAAGGA

AAAAAAAAGTTTTACCATTTTGAGTTTTTTTATGTTTCTTACTCGCAAGTGCTTAA

ACAAACTTCACTTGTTGTTTGTTCGCAGGAAAATGGCTTTTGCTAAGGTCTTTCTG



TTGGGGTTTCTTGCGATGGTCTTTGGTGTTCAGGGATATGGTGGTGGTTGGACTAA

TGCACATGCAACCTTTTATGGTGGGAGTGATGCTTCAGGAACAATGGGTATGCTT

CAAATGAAGCCATTTTTTAGGCACAACGGTTTGGGTTGGATGGCTTATTTCACTA

ATTCTTAACTTGGGTCTTTTTTAGGTGGGGCTTGTGGTTATGGAAACCTGTATAGC

CAGGGTTATGGGACAAATACTGCAGCTTTGAGCACTGCTTTGTTTAACAATGGGC

TGAGCTGTGGATCTTGCTATGAGATTAAGTGTATGGATGATGGAAAGTGGTGCCT

GCCTGGTTCCATTGTGGTCACAGCCACCAATTTCTGCCCTCCAAACAATGCTCTCC

CTAATAATGCAGGGGGCTGGTGCAACCCTCCTCTGCAACACTTTGACCTTTCTCA

GCCTGTTTTCCAACATATTGCTCAATACAGAGCTGGAATTGTGCCTGTTGCTTACA

GAAGGTATTTTTTGCCTTTTGCTGCTTCCCTGTGAAATGGGCTTTCTAAAGAGGCC

TATTTATTTCTCTAACCACTCAGTAATTTCAAATTTAACTTGGCTAGTGGTCCAAT

TCTTTTAGTAATGTATGAAAAACCTTTTTAAGGCAGTAAAAAGGTCAATGGCAGC

ATATGAGGTCTGCTTTTCTCCCTATTAGAGTAATATTTAGGGTCAGTTTCTGTTTT

GCAAGGCAAACAAACAACACTTTTGGTCATTTCCTCTGGAAAATACATTGCTTTT

ACTTTGTTTAATGGGTAGTAACTGCGCAGTAACATCACTTACTTTTATTAACCATT

GGGTTTTTTACTTTGTAGGTTACCATGCAGAAGAAAGGGTGGAATCAGGTTCACC

ATTAATGGCCACTCCTACTTCAACCTAGTCCTTATCACCAACGTTGGCGGTGCTGG

TGATGTACATGCGGTGGCCATCAAGGGCTCCAGGACTGGTTGGCAGCCCATGTCT

AGAAACTGGGGCCAGAACTGGCAGAGCAACACCTACCTCAACGGACAAAGCCTC

TCATTTAAGGTCACAACAAGCGACGGCCGTACTGTGGTTTCCAACAATGTTGCCC

CAGCTGGGTGGTCCTTTGGGCAGACCTTCACTGGCCGCCAATTCCGCTAGAGGAA

CACATTATCATCTTAGGCTTTTGAAGTTTTAATTAATAATTACTATATAAATATAC

CAAGCATCCGAAGTAGTATTTAACTAGCTTGACTTTTAGTATAGCTAGCATATTAT

ACTCTATCTATAGGGCCCTATAGTGGGACTTTCGGGTCACTCAAAAATGTGAAGG

GCTTATTTTAAAGTAGCCCTTTTATCATTTTGGGTTTTTAGTTTTATTATGGGGTAG

GTGTCCTAATTAAGGTACCTTTTTTTTAAAAAAAGTATTAAGGGTCACTTTTCCTT

CTGTTGTTTGTCAAAACAGGAGGAGATGGCAGAGGTGGGACTTTTACCACCCGCC

AGCAGTGTTAACCTAGTAGGTCCTCTGGTTTTTTTTTTCCTCCTTTTGGGATGTTGA

GAAGCATTGTTTGGCTTGTAAGCTCAATTCATCATCTTTTGCTGGATGATTAATTT

TATCTCCTTGGATTTTATCATATATGTATGAGAGTAATTTGGAAATTTTGCAATGC

AAAACTGAACTTTGATTTATTACGAT 

 




