IDENTIFICATION

Species: Gossypium raimondii
Locus: Gorai.006G015100

Gene Model: Gorai.006G015100.3
Description: GrEXPA-16

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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[+] PLNDGO50 super family cI31535 expansin A; Provisional 46-266 567e-132
SEQUENCES

Peptide

>GrEXPA-16

MEFVFVFFMCRAMAILGFFVVVLLVQVVNFVDGFPWNHHHSHRPHRGYHGPWINA

HATFYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQGYGVNTAALSSALFDNGMSCGACYELRCV
NDPQWCLPGSIVVTATNFCPPGGWCDPPNHHFDLSQPIFQHIAQYKAGIVPVIYRRVR

CRRSGGIRFTINGHSYFNLVLITNVGGAGDVHSVAIKGSRTRWQQMSRNWGQNWQS
NAYLNGQSLSFLVTTSDGRSVLSYNIAPPGWSFGQTY TGRQFRF*

CDS (coding sequence)
>GrEXPA-16

ATGGAGTTTGTATTTGTTTTTTTCATGTGCAGAGCAATGGCAATTTTGGGGTTTTT
TGTAGTTGTGTTACTTGTTCAAGTCGTCAACTTTGTTGATGGTTTTCCATGGAATC
ATCATCATAGTCATCGTCCCCATCGTGGATATCATGGACCATGGATCAATGCTCA
TGCCACTTTCTATGGAGGTGGTGATGCGTCTGGAACAATGGGTGGAGCATGTGGG
TATGGAAACCTGTATAGCCAAGGATATGGTGTTAATACAGCAGCATTGAGCAGTG
CATTGTTTGACAATGGAATGAGCTGTGGTGCATGTTATGAGCTGAGGTGCGTGAA
TGACCCGCAATGGTGCTTGCCTGGTTCCATTGTGGTCACCGCCACTAACTTCTGCC
CACCCGGTGGCTGGTGTGACCCTCCTAACCACCACTTTGACCTCTCTCAGCCTATT
TTCCAGCACATTGCTCAGTACAAAGCTGGAATTGTCCCTGTTATTTACAGAAGGG
TAAGATGCAGGAGAAGTGGGGGAATAAGGTTCACCATTAATGGCCATTCTTACTT
CAATTTAGTGCTTATAACCAATGTTGGAGGTGCCGGTGATGTCCATTCAGTCGCC
ATTAAAGGTTCAAGGACCAGATGGCAACAAATGTCCAGAAACTGGGGCCAAAAC
TGGCAAAGCAATGCTTACCTCAATGGCCAAAGCCTCTCCTTTCTCGTTACAACCA
GTGATGGCCGCAGTGTCCTCTCTTACAACATTGCTCCCCCTGGTTGGTCCTTCGGT
CAAACCTACACCGGCCGCCAGTTCCGCTTCTAA

Nucleotide

>GrEXPA-16
CAGGTTTGATTTTGACTGCCCTCTATTTATTCCCCTTCCAACACCACCCCTCTTTTC
ATTTCCATAAACAACTCCTTTCAAGGTTCATTTACTACTCCCCATTCTTTTTCATTT
CCTCTTCCAGTTTTCTCTTTTTTCACTTTAAAACAGCAAAATGGGAAAAAAATGGG
GTTTGCTGCTTGTATTCTCCAGTAGTTTTAGACTTTTTTAAGCACAAATTTATCATT
TCTGAGTGGCTTATGGAGTTTGTATTTGTTTTTTTCATGTGCAGAGCAATGGCAAT

TTTGGGGTTTTTTGTAGTTGTGTTACTTGTTCAAGTCGTCAACTTTGTTGATGGTTT
TCCATGGAATCATCATCATAGTCATCGTCCCCATCGTGGATATCATGGACCATGG



ATCAATGCTCATGCCACTTTCTATGGAGGTGGTGATGCGTCTGGAACAATGGGTA
CATTTCAATTTTCAAACCCCCCCCCCTTCACATTTTCCTCCTTTTGGTTGTTTAAGC
GTTAAACGCGAGTGTCAAATAATGCATGGATTGGATTTGTTGTTTGAGGTAAATG
GTCTGTAAAATTATGCATTTTGTTTTTTCTACTTAATCCATTAGTATTTATTTAAAA
TTTTATTCATTTCTATTATTATAAACTGGTTCATATAAGTAAAAAACTATGAGTAT
TCTATCAATCACGTTTATTTTTAACAAAAAAAAAAGTAAATAGAGTTTTTAATAA
AATCAGTTTATTCTTTGATTTAATGAATCAAGGTTAATTTATTCATATTTTTTTAAT
GAAAAAAAATACAATTTAATTAGTAATATAAGTATATTTTTATTAGTACTTTCAAC
ATTGGCTCAGATATATATATCGAGTGTTGGGTAATAATATCTCATAATCAAATAT
GTGGTAGAAAAGTTGGATTTACATAATGGGGTTTTGGGTGTAGGTGGAGCATGTG
GGTATGGAAACCTGTATAGCCAAGGATATGGTGTTAATACAGCAGCATTGAGCA
GTGCATTGTTTGACAATGGAATGAGCTGTGGTGCATGTTATGAGCTGAGGTGCGT
GAATGACCCGCAATGGTGCTTGCCTGGTTCCATTGTGGTCACCGCCACTAACTTCT
GCCCACCCGGTGGCTGGTGTGACCCTCCTAACCACCACTTTGACCTCTCTCAGCCT
ATTTTCCAGCACATTGCTCAGTACAAAGCTGGAATTGTCCCTGTTATTTACAGAAG
GTAACCATAATTGCTTATTTTTCACCTCGAAATTTCAAACAATAAAAATCCCATTG
TACTTGTCGGTTATTTTGAACAGTTAAACTGTTAAAAACCTGATAAGTTCTATATG
TATTTTTCAAAAAAAATATATATATATTTTTTAAATTTTAACTAAAATATAAAAAT
GGCAGAAATATCTTTATAGTAATGGTTTTTATTTTATATATAAAAAAATTATTAAT
TTTTTAATTGAGTTGAAACATGATTGATGGACCACGTTAATTTAGATAATCTTTAA
AAAATGGTAATTACATTTAATGATAGAAAAACTGAATTGTTTTGCAGGGTAAGAT
GCAGGAGAAGTGGGGGAATAAGGTTCACCATTAATGGCCATTCTTACTTCAATTT
AGTGCTTATAACCAATGTTGGAGGTGCCGGTGATGTCCATTCAGTCGCCATTAAA
GGTTCAAGGACCAGATGGCAACAAATGTCCAGAAACTGGGGCCAAAACTGGCAA
AGCAATGCTTACCTCAATGGCCAAAGCCTCTCCTTTCTCGTTACAACCAGTGATG
GCCGCAGTGTCCTCTCTTACAACATTGCTCCCCCTGGTTGGTCCTTCGGTCAAACC
TACACCGGCCGCCAGTTCCGCTTCTAAGATCCGACGCAAATGTTATGACTGTTCTT
TTAGGGCGAGTTAAAGTAGAATTTGAACCCAAAGCTTTATTATTATTTTAATGGC
GAGTTTTTGCAGTTCAGTTGGCTTTGAATTGAAGCCTGTAAGTTAACTGCTTAATC
AAATTATGAAGGGGTGTTTTTTTTTTTTTTTAATGCCAAAGGCACTTTTGCTCTGCT
TGTGACAAGCCATTGAAATGCTCCCTTTTCTGCTGATGGCTAAAGTCTTTGTTTTT
ATGTACTTTTGAACACAATTATTGGTGAATTTTAGAAAGATTCAGCGATTTGTAGT
GATGATAGAAAGTTCTTTTTGTTCATTA






