IDENTIFICATION

Species: Gossypium raimondii
Locus: Gorai.002G071600

Gene Model: Gorai.002G071600.1
Description: GrEXPA-07

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

Name Accession Description Interval E-value
[+] PLND0193 super family cl33423 expansin-A; Provisional 14-251 1.78e-102
SEQUENCES
Peptide
>GrEXPA-07

MGPFIIPFVKVWLLFFIVGTIFGAVNGWFNAHATFYGADQSPFSLGGACGYDNTLHAF
GANTAALSGALFRDGEACGACYQLRCDYRADPKWCLRRASVTITATNFCPSNNNGG
WCNPPHHHFDMSLPAFLRIARHGDEGIVPVLYRRVPCKRRGGVRFTLKGQSSFNMV
MITNVGGSGNVKAAWIRGSRTRTWLPMNRNWGANWQSSIDLRNQRLSFKLTLVDG
KTLEFLNVVPSTWKFGQTFASIRQFF*

CDS (coding sequence)
>GreEXPA-07

ATGGGGCCTTTCATCATTCCTTTTGTTAAGGTTTGGCTATTGTTTTTCATTGTTGGC
ACCATTTTTGGAGCAGTTAATGGTTGGTTTAATGCTCATGCAACGTTCTATGGGGC
TGACCAAAGTCCCTTTTCTCTTGGGGGAGCCTGTGGATATGATAACACTTTGCATG
CTGGATTCGGAGCAAACACAGCAGCACTGAGTGGTGCACTTTTCAGAGATGGCG
AGGCTTGTGGTGCTTGCTACCAACTCAGGTGCGATTACCGGGCCGACCCGAAGTG
GTGCCTCCGTCGTGCTAGTGTCACCATAACGGCCACCAACTTTTGTCCTTCCAACA
ACAACGGAGGGTGGTGCAATCCCCCTCATCACCATTTCGACATGTCATTGCCTGC
CTTCCTTCGCATCGCTCGCCACGGGGATGAAGGTATTGTTCCGGTCCTTTATCGGA
GGGTGCCATGCAAGAGGAGAGGCGGAGTCCGGTTCACCTTGAAAGGGCAATCGA
GTTTCAACATGGTGATGATCACGAACGTCGGTGGCAGCGGCAACGTGAAGGCGG
CATGGATAAGGGGGTCGAGAACCAGAACATGGCTGCCTATGAATAGGAATTGGG
GTGCAAATTGGCAAAGCAGCATTGATCTAAGAAACCAAAGACTGTCTTTTAAGCT
CACTTTGGTGGATGGCAAAACATTGGAATTTCTCAATGTTGTCCCTTCGACGTGG
AAGTTTGGCCAAACCTTTGCTTCAATACGACAGTTCTTTTAA

Nucleotide
>GrEXPA-07

GAAAAATTTGTTGATTGGTTAGAGAGAAAATTAATGGGGCCTTTCATCATTCCTTT
TGTTAAGGTTTGGCTATTGTTTTTCATTGTTGGCACCATTTTTGGAGCAGTTAATG
GTTGGTTTAATGCTCATGCAACGTTCTATGGGGCTGACCAAAGTCCCTTTTCTCTT

GGTAAGCCTACATTTTCTAATGGATAATTAATTTCATAAATTTCTATTTTTTCATTA
TCGATTAAGTTTTAATTTTATTAATATTATTATTATAATAATTAAAAATATATGAG
TTTAAACATTTTTTTTTCGATTTAAGGATTAATAAAAAATTTATGACATGGTATAA

AAATTTATATTTATCTTCTTTTAAGAATAATAAATCCAATAATCTTATACTTATAA
TTAAAAGCATTTGCATGACTATTTCTTTTATATATGTATTTTAGTGTGAGATTATTT



TTGTCTTGATTTGAATAGAACGGTAATTAAAATTCTCATCAGACACTTATTTGACA
CGGATTTGAACCAACCATCTCTTACCTCTAATATTGTATTGAAAAAAAATATTTAT
TATGAATTTTATTTCAAGTTCTTATAAAAAAGTTTTTGTCGTAAATAAATATATAG
GCTCAACTCTTTTTTGAAAAATAAAGTTTGTATTTGTTATATTATTTTGAAGTGAA
CATACTATAACTCAAATAATGTCATAAAATATGGAACTTTCTGAATTAAATATTA
TATATATATATAGATAGATAGATAATTATCTATTGATATGTTTCTTTTCCCCTAGA
AATGCCAAAAATAAATTTGGGTGCCCACCCAATAATTAAAATTGGGGGATATTTG
AACTTTCAATATATATATACTTACACCAAAAATATATATATATATATACACTTTTA
CAAATTATTAATTGGATGATGATATTATTATAGGGGGAGCCTGTGGATATGATAA
CACTTTGCATGCTGGATTCGGAGCAAACACAGCAGCACTGAGTGGTGCACTTTTC
AGAGATGGCGAGGCTTGTGGTGCTTGCTACCAACTCAGGTGCGATTACCGGGCCG
ACCCGAAGTGGTGCCTCCGTCGTGCTAGTGTCACCATAACGGCCACCAACTTTTG
TCCTTCCAACAACAACGGAGGGTGGTGCAATCCCCCTCATCACCATTTCGACATG
TCATTGCCTGCCTTCCTTCGCATCGCTCGCCACGGGGATGAAGGTATTGTTCCGGT
CCTTTATCGGAGGTACGATTAACATTTTTGCATACCATTACCAATAATCTTAATAA
GATTGTGCTTTTAAAATTTGTTTTTTCATTATTTGATTTTCGAAGGGTGCCATGCA
AGAGGAGAGGCGGAGTCCGGTTCACCTTGAAAGGGCAATCGAGTTTCAACATGG
TGATGATCACGAACGTCGGTGGCAGCGGCAACGTGAAGGCGGCATGGATAAGGG
GGTCGAGAACCAGAACATGGCTGCCTATGAATAGGAATTGGGGTGCAAATTGGC
AAAGCAGCATTGATCTAAGAAACCAAAGACTGTCTTTTAAGCTCACTTTGGTGGA
TGGCAAAACATTGGAATTTCTCAATGTTGTCCCTTCGACGTGGAAGTTTGGCCAA
ACCTTTGCTTCAATACGACAGTTCTTTTAACTAATATTGCCATTAAGACAAATTAA
TGTCTTAGAAAAACCATTATTTTTAAAATTGATGGTTTTATAATTAAAAAAAG






