
IDENTIFICATION 

Species: Gossypium raimondii 

Locus: Gorai.006G015100 

Gene Model: Gorai.006G015100.2 

Description: GrEXPA-14 

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-14 

MAFKLSVRAMAILGFFVVVLLVQVVNFVDGFPWNHHHSHRPHRGYHGPWINAHAT

FYGGGDASGTMGGACGYGNLYSQGYGVNTAALSSALFDNGMSCGACYELRCVNDP

QWCLPGSIVVTATNFCPPGGWCDPPNHHFDLSQPIFQHIAQYKAGIVPVIYRRVRCRR

SGGIRFTINGHSYFNLVLITNVGGAGDVHSVAIKGSRTRWQQMSRNWGQNWQSNAY

LNGQSLSFLVTTSDGRSVLSYNIAPPGWSFGQTYTGRQFRF* 

CDS (coding sequence) 

>GrEXPA-14 

ATGGCGTTCAAATTGTCAGTCAGAGCAATGGCAATTTTGGGGTTTTTTGTAGTTGT

GTTACTTGTTCAAGTCGTCAACTTTGTTGATGGTTTTCCATGGAATCATCATCATA

GTCATCGTCCCCATCGTGGATATCATGGACCATGGATCAATGCTCATGCCACTTTC

TATGGAGGTGGTGATGCGTCTGGAACAATGGGTGGAGCATGTGGGTATGGAAAC

CTGTATAGCCAAGGATATGGTGTTAATACAGCAGCATTGAGCAGTGCATTGTTTG

ACAATGGAATGAGCTGTGGTGCATGTTATGAGCTGAGGTGCGTGAATGACCCGCA

ATGGTGCTTGCCTGGTTCCATTGTGGTCACCGCCACTAACTTCTGCCCACCCGGTG

GCTGGTGTGACCCTCCTAACCACCACTTTGACCTCTCTCAGCCTATTTTCCAGCAC

ATTGCTCAGTACAAAGCTGGAATTGTCCCTGTTATTTACAGAAGGGTAAGATGCA

GGAGAAGTGGGGGAATAAGGTTCACCATTAATGGCCATTCTTACTTCAATTTAGT

GCTTATAACCAATGTTGGAGGTGCCGGTGATGTCCATTCAGTCGCCATTAAAGGT

TCAAGGACCAGATGGCAACAAATGTCCAGAAACTGGGGCCAAAACTGGCAAAGC

AATGCTTACCTCAATGGCCAAAGCCTCTCCTTTCTCGTTACAACCAGTGATGGCCG

CAGTGTCCTCTCTTACAACATTGCTCCCCCTGGTTGGTCCTTCGGTCAAACCTACA

CCGGCCGCCAGTTCCGCTTCTAA 

Nucleotide 

>GrEXPA-14 

AACTGCCCATTTTTACTGTCGACTCTGCCTTGCCCTGAAATGCCATCAACAGAGCT

TATATTCCGTTTAAGGATGCTACTTGATTCTACTTCAAATATAGTCGAATTTCGGT

GTGGACCTTTGAAAAAAAAAATTCAAAGGATATATTGAGCCAAAATTCACTTAAA

CCCCAGACTGTTAAAACGATTCGTAAAATTCATGGCTTCCTTTGTCCTGTTGTCCC

CTCAAATCGACAGCCCCCATTAAAACCACGCGTTTTTGAGCCTAAGAAAACAGCC

TCTGTTTGCCATAAAACTTCCCCAGCTATCCCCCATATTTAAAAAAAGAAAGAAA

ATCCCTACATTTTTTCCACAAAATCAATCAAGCCCCCGAAAAAAGAACCCACTAA



TGCAGTGGGTTGGTCCCAAGTCCCAACAGCTCAAATGGCGTTCAAATTGTCAGTC

AGGTTTGATTTTGACTGCCCTCTATTTATTCCCCTTCCAACACCACCCCTCTTTTCA

TTTCCATAAACAACTCCTTTCAAGGTTCATTTACTACTCCCCATTCTTTTTCATTTC

CTCTTCCAGTTTTCTCTTTTTTCACTTTAAAACAGCAAAATGGGAAAAAAATGGGG

TTTGCTGCTTGTATTCTCCAGTAGTTTTAGACTTTTTTAAGCACAAATTTATCATTT

CTGAGTGGCTTATGGAGTTTGTATTTGTTTTTTTCATGTGCAGAGCAATGGCAATT

TTGGGGTTTTTTGTAGTTGTGTTACTTGTTCAAGTCGTCAACTTTGTTGATGGTTTT

CCATGGAATCATCATCATAGTCATCGTCCCCATCGTGGATATCATGGACCATGGA

TCAATGCTCATGCCACTTTCTATGGAGGTGGTGATGCGTCTGGAACAATGGGTAC

ATTTCAATTTTCAAACCCCCCCCCCTTCACATTTTCCTCCTTTTGGTTGTTTAAGCG

TTAAACGCGAGTGTCAAATAATGCATGGATTGGATTTGTTGTTTGAGGTAAATGG

TCTGTAAAATTATGCATTTTGTTTTTTCTACTTAATCCATTAGTATTTATTTAAAAT

TTTATTCATTTCTATTATTATAAACTGGTTCATATAAGTAAAAAACTATGAGTATT

CTATCAATCACGTTTATTTTTAACAAAAAAAAAAGTAAATAGAGTTTTTAATAAA

ATCAGTTTATTCTTTGATTTAATGAATCAAGGTTAATTTATTCATATTTTTTTAATG

AAAAAAAATACAATTTAATTAGTAATATAAGTATATTTTTATTAGTACTTTCAACA

TTGGCTCAGATATATATATCGAGTGTTGGGTAATAATATCTCATAATCAAATATGT

GGTAGAAAAGTTGGATTTACATAATGGGGTTTTGGGTGTAGGTGGAGCATGTGGG

TATGGAAACCTGTATAGCCAAGGATATGGTGTTAATACAGCAGCATTGAGCAGTG

CATTGTTTGACAATGGAATGAGCTGTGGTGCATGTTATGAGCTGAGGTGCGTGAA

TGACCCGCAATGGTGCTTGCCTGGTTCCATTGTGGTCACCGCCACTAACTTCTGCC

CACCCGGTGGCTGGTGTGACCCTCCTAACCACCACTTTGACCTCTCTCAGCCTATT

TTCCAGCACATTGCTCAGTACAAAGCTGGAATTGTCCCTGTTATTTACAGAAGGT

AACCATAATTGCTTATTTTTCACCTCGAAATTTCAAACAATAAAAATCCCATTGTA

CTTGTCGGTTATTTTGAACAGTTAAACTGTTAAAAACCTGATAAGTTCTATATGTA

TTTTTCAAAAAAAATATATATATATTTTTTAAATTTTAACTAAAATATAAAAATGG

CAGAAATATCTTTATAGTAATGGTTTTTATTTTATATATAAAAAAATTATTAATTT

TTTAATTGAGTTGAAACATGATTGATGGACCACGTTAATTTAGATAATCTTTAAA

AAATGGTAATTACATTTAATGATAGAAAAACTGAATTGTTTTGCAGGGTAAGATG

CAGGAGAAGTGGGGGAATAAGGTTCACCATTAATGGCCATTCTTACTTCAATTTA

GTGCTTATAACCAATGTTGGAGGTGCCGGTGATGTCCATTCAGTCGCCATTAAAG

GTTCAAGGACCAGATGGCAACAAATGTCCAGAAACTGGGGCCAAAACTGGCAAA

GCAATGCTTACCTCAATGGCCAAAGCCTCTCCTTTCTCGTTACAACCAGTGATGGC

CGCAGTGTCCTCTCTTACAACATTGCTCCCCCTGGTTGGTCCTTCGGTCAAACCTA

CACCGGCCGCCAGTTCCGCTTCTAAGATCCGACGCAAATGTTATGACTGTTCTTTT

AGGGCGAGTTAAAGTAGAATTTGAACCCAAAGCTTTATTATTATTTTAATGGCGA

GTTTTTGCAGTTCAGTTGGCTTTGAATTGAAGCCTGTAAGTTAACTGCTTAATCAA

ATTATGAAGGGGTGTTTTTTTTTTTTTTTAATGCCAAAGGCACTTTTGCTCTGCTTG

TGACAAGCCATTGAAATGCTCCCTTTTCTGCTGATGGCTAAAGTCTTTGTTTTTAT

GTACTTTTGAACACAATTATTGGTGAATTTTAGAAAGATTCAGCGATTTGTAGTG

ATGATAGAAAGTTCTTTTTGTTCATTA 

 


