
IDENTIFICATION 

Species: Gossypium raimondii 

Locus: Gorai.007G022000 

Gene Model: Gorai.007G022000.1 

Description: GrEXPA-19 

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-19 

MNVSEKHAFRFSESFFGRVALAIIGKPSVAAVVYRPSPWALAHATFYGDETASETMG

GACGYGNLFSNGYGIDTAALSTTLFNNGFACGTCYQIKCVKSPWCYSGVQFTTVTAT

NLCPPNWAKDTNNGGWCNPPRVHFDMSKPAFMKIAQWKAGIVPIMYRRVPCIRRGG

IRFYFQGNGYWLLVYAMNVGGGGDIAKMWVKGSKTGWIGMSHNWGASYQAFATL

TGQSLSFKITSYTSKETIICWNVAPANWNVGLTYKSNVNFH* 

CDS (coding sequence) 

>GrEXPA-19 

ATGAACGTGTCAGAAAAGCATGCATTTCGGTTTTCTGAATCCTTCTTCGGTCGGGT

TGCATTGGCAATCATCGGCAAACCTTCTGTAGCTGCCGTAGTGTACCGGCCAAGC

CCTTGGGCACTCGCCCATGCAACCTTTTACGGCGATGAAACCGCCTCCGAGACTA

TGGGAGGTGCTTGTGGGTATGGGAATTTGTTTAGCAATGGTTATGGTATTGACAC

AGCTGCACTGAGCACAACATTGTTCAACAATGGGTTTGCTTGTGGGACTTGTTAT

CAAATAAAGTGTGTTAAGTCGCCTTGGTGCTACAGTGGGGTTCAATTCACCACCG

TGACGGCTACAAACCTTTGCCCTCCGAATTGGGCCAAAGACACCAACAATGGTGG

GTGGTGCAACCCTCCACGAGTCCATTTTGATATGTCGAAGCCCGCTTTTATGAAA

ATTGCTCAGTGGAAAGCCGGCATTGTTCCTATCATGTACCGAAGGGTACCGTGTA

TAAGACGAGGGGGGATTCGATTTTATTTTCAAGGGAATGGGTATTGGTTGTTAGT

GTATGCGATGAATGTAGGAGGAGGCGGTGACATTGCCAAAATGTGGGTCAAAGG

AAGCAAAACAGGGTGGATTGGTATGAGTCATAATTGGGGAGCTTCGTATCAAGC

ATTTGCAACTCTTACGGGCCAATCTTTATCTTTCAAGATCACTTCATACACTTCCA

AGGAGACTATCATATGTTGGAATGTTGCACCTGCAAATTGGAATGTAGGTTTGAC

TTACAAGTCAAATGTCAACTTCCATTAA 

Nucleotide 

>GrEXPA-19 

GATAAACAATATCCATTTCAAAAATTTCGAGTTTGACTTTCAGAGAATTTTAGCTT

CATGAACGTGTCAGAAAAGCATGCATTTCGGTTTTCTGAATCCTTCTTCGGTCGGG

TTGGTGAGTTTGCAAACACTATATATAATGTGAACATGTAGAGTCAATAACAGGA

ATTAATTGCTCGTAACTTGTTTGATCAAAGGTCTCATCGAAAAAAAAAACCATGT

CTTTTTCATTGAATTCATGGAGCTTTGTGTTTCTTTTTATGACACTAACAGCATTGG

CAATCATCGGCAAACCTTCTGTAGCTGCCGTAGTGTACCGGCCAAGCCCTTGGGC

ACTCGCCCATGCAACCTTTTACGGCGATGAAACCGCCTCCGAGACTATGGGTATG



TTATGTCGCAAATTATACGTGTTTACAGGTGAATATTCAGACATGAAATCCAGAA

TAATCGGTTATAATTAAATGTTTTTTCTTTACAGGAGGTGCTTGTGGGTATGGGAA

TTTGTTTAGCAATGGTTATGGTATTGACACAGCTGCACTGAGCACAACATTGTTCA

ACAATGGGTTTGCTTGTGGGACTTGTTATCAAATAAAGTGTGTTAAGTCGCCTTG

GTGCTACAGTGGGGTTCAATTCACCACCGTGACGGCTACAAACCTTTGCCCTCCG

AATTGGGCCAAAGACACCAACAATGGTGGGTGGTGCAACCCTCCACGAGTCCATT

TTGATATGTCGAAGCCCGCTTTTATGAAAATTGCTCAGTGGAAAGCCGGCATTGT

TCCTATCATGTACCGAAGGTACGACTTTTTTTAATGATTTTGAATAGGGATATACC

CACGCTACATATACCATGTTCAAAAGGAGTTGTCTAAATAAATATCTATCACTTG

CTCCTCGAAAGTACGATCTCCGATAAATTATAAGGGTGAATAGTTCTTAACCATC

AAACTAAACAAGAAAGTTCCATAAAAAATGTTATGATCGTTATTTTATAATTTCG

AATTTTCGATTCCTTACAGGGTACCGTGTATAAGACGAGGGGGGATTCGATTTTA

TTTTCAAGGGAATGGGTATTGGTTGTTAGTGTATGCGATGAATGTAGGAGGAGGC

GGTGACATTGCCAAAATGTGGGTCAAAGGAAGCAAAACAGGGTGGATTGGTATG

AGTCATAATTGGGGAGCTTCGTATCAAGCATTTGCAACTCTTACGGGCCAATCTTT

ATCTTTCAAGATCACTTCATACACTTCCAAGGAGACTATCATATGTTGGAATGTTG

CACCTGCAAATTGGAATGTAGGTTTGACTTACAAGTCAAATGTCAACTTCCATTA

ATCTGGTCTGGCCTGATTTATGAACACATTTATTTCATTTAGTTGATTCCGTTAGTT

TTTCCTTTTTATTGGAGAATTGTATTTGTACTTTCTATAACATAGGCAATGATGAA

CATCCACGTGGTTCAATCGAGTCTGAATAATGTAACTAAGAGAATTATAATATTA

TTTTCTTTTAGTTCTGTGGCGGATCTTAACATGTAATTTTTGAGAGAACCGTCAAT

TAATACAATGTATATTTGAACTTG 

 




