
IDENTIFICATION 

Species: Gossypium raimondii 

Locus: Gorai.006G015100 

Gene Model: Gorai.006G015100.1 

Description: GrEXPA-15 

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-15 

MQWVGPKSQQLKWRSNCQSGLILTALYLFPFQHHPSFHFHKQLLSRAMAILGFFVVV

LLVQVVNFVDGFPWNHHHSHRPHRGYHGPWINAHATFYGGGDASGTMGGACGYG

NLYSQGYGVNTAALSSALFDNGMSCGACYELRCVNDPQWCLPGSIVVTATNFCPPG

GWCDPPNHHFDLSQPIFQHIAQYKAGIVPVIYRRVRCRRSGGIRFTINGHSYFNLVLIT

NVGGAGDVHSVAIKGSRTRWQQMSRNWGQNWQSNAYLNGQSLSFLVTTSDGRSVL

SYNIAPPGWSFGQTYTGRQFRF* 

CDS (coding sequence) 

>GrEXPA-15 

ATGCAGTGGGTTGGTCCCAAGTCCCAACAGCTCAAATGGCGTTCAAATTGTCAGT

CAGGTTTGATTTTGACTGCCCTCTATTTATTCCCCTTCCAACACCACCCCTCTTTTC

ATTTCCATAAACAACTCCTTTCAAGAGCAATGGCAATTTTGGGGTTTTTTGTAGTT

GTGTTACTTGTTCAAGTCGTCAACTTTGTTGATGGTTTTCCATGGAATCATCATCA

TAGTCATCGTCCCCATCGTGGATATCATGGACCATGGATCAATGCTCATGCCACTT

TCTATGGAGGTGGTGATGCGTCTGGAACAATGGGTGGAGCATGTGGGTATGGAA

ACCTGTATAGCCAAGGATATGGTGTTAATACAGCAGCATTGAGCAGTGCATTGTT

TGACAATGGAATGAGCTGTGGTGCATGTTATGAGCTGAGGTGCGTGAATGACCCG

CAATGGTGCTTGCCTGGTTCCATTGTGGTCACCGCCACTAACTTCTGCCCACCCGG

TGGCTGGTGTGACCCTCCTAACCACCACTTTGACCTCTCTCAGCCTATTTTCCAGC

ACATTGCTCAGTACAAAGCTGGAATTGTCCCTGTTATTTACAGAAGGGTAAGATG

CAGGAGAAGTGGGGGAATAAGGTTCACCATTAATGGCCATTCTTACTTCAATTTA

GTGCTTATAACCAATGTTGGAGGTGCCGGTGATGTCCATTCAGTCGCCATTAAAG

GTTCAAGGACCAGATGGCAACAAATGTCCAGAAACTGGGGCCAAAACTGGCAAA

GCAATGCTTACCTCAATGGCCAAAGCCTCTCCTTTCTCGTTACAACCAGTGATGGC

CGCAGTGTCCTCTCTTACAACATTGCTCCCCCTGGTTGGTCCTTCGGTCAAACCTA

CACCGGCCGCCAGTTCCGCTTCTAA 

Nucleotide 

>GrEXPA-15 

ACTTCCCCAGCTATCCCCCATATTTAAAAAAAGAAAGAAAATCCCTACATTTTTTC

CACAAAATCAATCAAGCCCCCGAAAAAAGAACCCACTAATGCAGTGGGTTGGTC

CCAAGTCCCAACAGCTCAAATGGCGTTCAAATTGTCAGTCAGGTTTGATTTTGAC

TGCCCTCTATTTATTCCCCTTCCAACACCACCCCTCTTTTCATTTCCATAAACAACT



CCTTTCAAGGTTCATTTACTACTCCCCATTCTTTTTCATTTCCTCTTCCAGTTTTCTC

TTTTTTCACTTTAAAACAGCAAAATGGGAAAAAAATGGGGTTTGCTGCTTGTATT

CTCCAGTAGTTTTAGACTTTTTTAAGCACAAATTTATCATTTCTGAGTGGCTTATG

GAGTTTGTATTTGTTTTTTTCATGTGCAGAGCAATGGCAATTTTGGGGTTTTTTGT

AGTTGTGTTACTTGTTCAAGTCGTCAACTTTGTTGATGGTTTTCCATGGAATCATC

ATCATAGTCATCGTCCCCATCGTGGATATCATGGACCATGGATCAATGCTCATGC

CACTTTCTATGGAGGTGGTGATGCGTCTGGAACAATGGGTACATTTCAATTTTCA

AACCCCCCCCCCTTCACATTTTCCTCCTTTTGGTTGTTTAAGCGTTAAACGCGAGT

GTCAAATAATGCATGGATTGGATTTGTTGTTTGAGGTAAATGGTCTGTAAAATTA

TGCATTTTGTTTTTTCTACTTAATCCATTAGTATTTATTTAAAATTTTATTCATTTCT

ATTATTATAAACTGGTTCATATAAGTAAAAAACTATGAGTATTCTATCAATCACG

TTTATTTTTAACAAAAAAAAAAGTAAATAGAGTTTTTAATAAAATCAGTTTATTCT

TTGATTTAATGAATCAAGGTTAATTTATTCATATTTTTTTAATGAAAAAAAATACA

ATTTAATTAGTAATATAAGTATATTTTTATTAGTACTTTCAACATTGGCTCAGATA

TATATATCGAGTGTTGGGTAATAATATCTCATAATCAAATATGTGGTAGAAAAGT

TGGATTTACATAATGGGGTTTTGGGTGTAGGTGGAGCATGTGGGTATGGAAACCT

GTATAGCCAAGGATATGGTGTTAATACAGCAGCATTGAGCAGTGCATTGTTTGAC

AATGGAATGAGCTGTGGTGCATGTTATGAGCTGAGGTGCGTGAATGACCCGCAAT

GGTGCTTGCCTGGTTCCATTGTGGTCACCGCCACTAACTTCTGCCCACCCGGTGGC

TGGTGTGACCCTCCTAACCACCACTTTGACCTCTCTCAGCCTATTTTCCAGCACAT

TGCTCAGTACAAAGCTGGAATTGTCCCTGTTATTTACAGAAGGTAACCATAATTG

CTTATTTTTCACCTCGAAATTTCAAACAATAAAAATCCCATTGTACTTGTCGGTTA

TTTTGAACAGTTAAACTGTTAAAAACCTGATAAGTTCTATATGTATTTTTCAAAAA

AAATATATATATATTTTTTAAATTTTAACTAAAATATAAAAATGGCAGAAATATC

TTTATAGTAATGGTTTTTATTTTATATATAAAAAAATTATTAATTTTTTAATTGAGT

TGAAACATGATTGATGGACCACGTTAATTTAGATAATCTTTAAAAAATGGTAATT

ACATTTAATGATAGAAAAACTGAATTGTTTTGCAGGGTAAGATGCAGGAGAAGT

GGGGGAATAAGGTTCACCATTAATGGCCATTCTTACTTCAATTTAGTGCTTATAAC

CAATGTTGGAGGTGCCGGTGATGTCCATTCAGTCGCCATTAAAGGTTCAAGGACC

AGATGGCAACAAATGTCCAGAAACTGGGGCCAAAACTGGCAAAGCAATGCTTAC

CTCAATGGCCAAAGCCTCTCCTTTCTCGTTACAACCAGTGATGGCCGCAGTGTCCT

CTCTTACAACATTGCTCCCCCTGGTTGGTCCTTCGGTCAAACCTACACCGGCCGCC

AGTTCCGCTTCTAAGATCCGACGCAAATGTTATGACTGTTCTTTTAGGGCGAGTTA

AAGTAGAATTTGAACCCAAAGCTTTATTATTATTTTAATGGCGAGTTTTTGCAGTT

CAGTTGGCTTTGAATTGAAGCCTGTAAGTTAACTGCTTAATCAAATTATGAAGGG

GTGTTTTTTTTTTTTTTTAATGCCAAAGGCACTTTTGCTCTGCTTGTGACAAGCCAT

TGAAATGCTCCCTTTTCTGCTGATGGCTAAAGTCTTTGTTTTTATGTACTTTTGAAC

ACAATTATTGGTGAATTTTAGAAAGATTCAGCGATTTGTAGTGATGATAGAAAGT

TCTTTTTGTTCATTATT 

 




