IDENTIFICATION

Species: Gossypium raimondii
Locus: Gorai.005G142200

Gene Model: Gorai.005G142200.2
Description: GrEXPA-13

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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Query seq,
Superfanilies PLNO0OS0

+ Name Accession Description Interval E.value
[+] PLN0O0O50 super family 31535 expansin A; Provisional 8-247 621e-146
SEQUENCES

Peptide

>GrEXPA-13

MAFAKVFLLGFLAMVFGVQGYGGGWTNAHATFYGGSDASGTMGGACGYGNLYSQ
GYGTNTAALSTALFNNGLSCGSCYEIKCMDDGKWCLPGSIVVTATNFCPPNNALPNN
AGGWCNPPLQHFDLSQPVFQHIAQYRAGIVPVAYRRLPCRRKGGIRFTINGHSYFNLV
LITNVGGAGDVHAVAIKGSRTGWQPMSRNWGQNWQSNTYLNGQSLSFKVTTSDGR

TVVSNNVAPAGWSFGQTFTGRQFR*

CDS (coding sequence)
>GreEXPA-13

ATGGCTTTTGCTAAGGTCTTTCTGTTGGGGTTTCTTGCGATGGTCTTTGGTGTTCA
GGGATATGGTGGTGGTTGGACTAATGCACATGCAACCTTTTATGGTGGGAGTGAT
GCTTCAGGAACAATGGGTGGGGCTTGTGGTTATGGAAACCTGTATAGCCAGGGTT
ATGGGACAAATACTGCAGCTTTGAGCACTGCTTTGTTTAACAATGGGCTGAGCTG
TGGATCTTGCTATGAGATTAAGTGTATGGATGATGGAAAGTGGTGCCTGCCTGGT
TCCATTGTGGTCACAGCCACCAATTTCTGCCCTCCAAACAATGCTCTCCCTAATAA
TGCAGGGGGCTGGTGCAACCCTCCTCTGCAACACTTTGACCTTTCTCAGCCTGTTT
TCCAACATATTGCTCAATACAGAGCTGGAATTGTGCCTGTTGCTTACAGAAGGTT
ACCATGCAGAAGAAAGGGTGGAATCAGGTTCACCATTAATGGCCACTCCTACTTC
AACCTAGTCCTTATCACCAACGTTGGCGGTGCTGGTGATGTACATGCGGTGGCCA
TCAAGGGCTCCAGGACTGGTTGGCAGCCCATGTCTAGAAACTGGGGCCAGAACT
GGCAGAGCAACACCTACCTCAACGGACAAAGCCTCTCATTTAAGGTCACAACAA
GCGACGGCCGTACTGTGGTTTCCAACAATGTTGCCCCAGCTGGGTGGTCCTTTGG
GCAGACCTTCACTGGCCGCCAATTCCGCTAG

Nucleotide
>GrEXPA-13

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






