IDENTIFICATION

Species: Gossypium raimondii
Locus: Gorai.001G239700

Gene Model: Gorai.001G239700.1
Description: GrEXPA-06

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
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SEQUENCES

Peptide

>GrEXPA-06

MGLLGFLVVLLLSSIINFVHGFPRHNHGGHHGYLGPWINAHATFYGGGDASGTMGG
ACGYGNLYSQGYGVNTAALSTALFNNGLSCGACYEIRCVNDPQWCLPGSIVVTATN
FCPPGGWCDPPNHHFDLSQPIFLHIAQYKAGIVPVVYRRVWCKRRGRIRFTINGHSYF
NLVLVTNVGGAGDVRSVAIKGSRTKWQPMSRNWGQNWQSNTYLNGQSLSFVVTTS
DGrvVSYDVAPSSWSFGQTYIGRQFRS*

CDS (coding sequence)
>GrEXPA-06

ATGGGACTTCTGGGGTTTCTTGTAGTTTTATTGCTTTCATCAATCATCAACTTTGTA
CACGGTTTTCCAAGGCATAACCATGGCGGCCATCATGGATATCTTGGACCCTGGA
TCAATGCTCATGCCACTTTCTATGGCGGTGGTGATGCTTCTGGCACAATGGGTGG
AGCTTGTGGCTATGGAAACCTATACAGCCAAGGGTATGGTGTTAATACAGCAGCA
TTGAGCACTGCATTGTTTAACAATGGCTTGAGCTGTGGTGCATGTTATGAGATCA
GGTGTGTTAATGACCCACAATGGTGTCTGCCTGGTTCCATTGTGGTCACCGCCACT
AATTTCTGCCCTCCGGGAGGTTGGTGTGACCCTCCTAATCACCACTTTGATCTCTC
ACAACCTATTTTCCTACACATTGCCCAATACAAAGCTGGTATTGTTCCTGTCGTTT
ACAGAAGGGTGTGGTGTAAGAGAAGAGGGAGAATAAGGTTCACAATCAATGGAC
ATTCTTACTTCAATTTAGTGCTGGTGACCAATGTTGGAGGTGCGGGTGATGTTCGT
TCTGTAGCCATTAAAGGATCAAGGACCAAATGGCAACCAATGTCCAGAAACTGG
GGACAGAACTGGCAAAGCAATACATACCTTAATGGACAAAGTCTATCGTTTGTTG
TCACAACCAGTGATGGCCGTGCTGTTGTCTCATACGATGTTGCTCCATCTAGTTGG
TCTTTCGGACAAACTTACATTGGTCGCCAGTTTAGGTCTTAA

Nucleotide
>GrEXPA-06

TTTGTATCATTTGCAGGGCAATGGGACTTCTGGGGTTTCTTGTAGTTTTATTGCTTT
CATCAATCATCAACTTTGTACACGGTTTTCCAAGGCATAACCATGGCGGCCATCA
TGGATATCTTGGACCCTGGATCAATGCTCATGCCACTTTCTATGGCGGTGGTGATG
CTTCTGGCACAATGGGTACTGAGCATACATGAGACTCAAAACCGAATTCAAGAA
ACACATAGTGACATGAATTTACATTTTCGGTTTTGTGTTGTACAGGTGGAGCTTGT
GGCTATGGAAACCTATACAGCCAAGGGTATGGTGTTAATACAGCAGCATTGAGC
ACTGCATTGTTTAACAATGGCTTGAGCTGTGGTGCATGTTATGAGATCAGGTGTG
TTAATGACCCACAATGGTGTCTGCCTGGTTCCATTGTGGTCACCGCCACTAATTTC




TGCCCTCCGGGAGGTTGGTGTGACCCTCCTAATCACCACTTTGATCTCTCACAACC
TATTTTCCTACACATTGCCCAATACAAAGCTGGTATTGTTCCTGTCGTTTACAGAA
GGTAACAAAAAATATGGTGAAAGTACAATGGGGCTCGTATATTAGGAGTTAGAT
TGTATTTTGTTTACTTTACTTAAAAAATAGATAAATTAATCTCTATACATCATATC
AAAGAACAAACTAGTCATTCTGTAAAAAATTCATTCATTTTTATTGTTTAAAATTG
ATCCATGTATATCAGCATGAGATACATGTGGCACATCATGTGTCACTGCCTGGTC
ATTCTATTAATAACGTTAATTTTTTACAATACAAATGAAAAAAAATTTTAACAGA
AATGACAAATTTGCTCTTTAATTTAATATAAATGATCCAACTTATCTATTTTTTTG
AATAGAGTAAATAAAATACAATCTAATTCTTACTATATATAACGGTCTCCATAAT
ACTTTTACCTATAAAATCCTATTCTCCTTTATATCAATGTCTTGAATTCCGGTCCA
AGTGATAATGGAAATTAGATCTCCGTACCTTGACACATTACATTTTAACGAGGTA
TTGATTAAAATGTTTATCGTTTTTTTTCAGGGTGTGGTGTAAGAGAAGAGGGAGA
ATAAGGTTCACAATCAATGGACATTCTTACTTCAATTTAGTGCTGGTGACCAATGT
TGGAGGTGCGGGTGATGTTCGTTCTGTAGCCATTAAAGGATCAAGGACCAAATGG
CAACCAATGTCCAGAAACTGGGGACAGAACTGGCAAAGCAATACATACCTTAAT
GGACAAAGTCTATCGTTTGTTGTCACAACCAGTGATGGCCGTGCTGTTGTCTCATA
CGATGTTGCTCCATCTAGTTGGTCTTTCGGACAAACTTACATTGGTCGCCAGTTTA
GGTCTTAACAACCAACTTAACCTTTCTCTCCTCTGGGGATTTATAATATAGTGGAA
TATAGTGATTGTTATTTTGGGGGTTATTCCAGCCATTGATTTTTGAACTATGGTTTT
ATCTTTAGACTTTTTAAGATGGTAAGATTTTGTCCAAGGGGGAAAACTTACTATTT
GCGTATTGATTACATCAAATTATTATGAATATAAAAGCTTTGTTTTTTCAAGCCAA
AATGTACTTTTGCATGTGAAAAGCTACTGCAATGTTTTCTTTGGTTGCTGTTTTAC
C






