
IDENTIFICATION 

Species: Gossypium raimondii 

Locus: Gorai.001G111100 

Gene Model: Gorai.001G111100.2 

Description: GrEXPA-03 

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-03 

MAVASVVACILLFLSSTMWMGEARIPGVYSGGAWQNAHATFYGGSDASGTMGGAC

GYGNLYSQGYGVNTAALSTALFNNGFSCGACFEIKCASDPQWCHSGSPSIFITATNFC

PPNYALPSDNGGWCNPPRPHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVSYRRVPCRKRGGIRFTI

NGFRYFNLVLISNVAGSGNIVKASVKGSRTGWMSMGRNWGQNWQSNVVLVGQSLS

FRVTGSDRRTSTSWNIVPAHWQFGQTFTGKNFRV* 

CDS (coding sequence) 

>GrEXPA-03 

ATGGCAGTGGCGAGTGTAGTAGCATGCATTTTGCTGTTTCTCTCCTCCACAATGTG

GATGGGTGAAGCTAGAATTCCTGGAGTTTATTCTGGTGGCGCATGGCAAAACGCC

CATGCTACCTTCTATGGTGGTTCTGACGCTTCGGGCACCATGGGAGGAGCTTGTG

GGTATGGAAACTTGTACAGCCAAGGATATGGAGTTAACACGGCGGCATTAAGCA

CTGCGTTGTTCAACAATGGGTTCAGCTGCGGTGCTTGCTTTGAGATCAAGTGTGCT

AGTGATCCACAGTGGTGCCATTCAGGGAGCCCATCCATATTCATCACTGCAACCA

ACTTTTGCCCACCAAACTACGCTCTCCCAAGCGACAATGGCGGCTGGTGTAACCC

TCCTCGTCCTCACTTTGACCTCGCCATGCCCATGTTCCTTAAGATTGCAGAGTACC

GTGCCGGTATTGTTCCCGTTTCCTACCGCCGGGTGCCATGCCGGAAAAGGGGAGG

GATAAGGTTCACAATCAATGGATTCCGATACTTCAACTTAGTGTTGATTTCCAAC

GTGGCGGGTTCAGGGAATATCGTGAAGGCTAGTGTGAAAGGATCAAGGACAGGG

TGGATGAGCATGGGTCGAAATTGGGGTCAGAATTGGCAGTCAAACGTTGTGCTGG

TTGGTCAGTCACTCTCATTTAGGGTCACAGGCAGTGACAGACGCACTTCCACCTC

TTGGAACATCGTCCCCGCCCATTGGCAATTTGGTCAAACATTCACGGGCAAAAAT

TTCAGAGTTTGA 

Nucleotide 

>GrEXPA-03 

CCGATATTTCTCTTTATCCTTGAAAAAAAAAATTAAAAAAAAATTACCAAATCCA

AATTCCCCCTCTTTAAGTACCCCTCTTCCGTCTCCCTCAACTCTCACCACAACCCC

CACTCTTGCTCTCTCTTCTCTTCCCTTCTTCTCTACAGATTTTCAGTAACTTATATA

GAGTTTTAATTATAGTGTTGAGGTTGTTGGAGGAGGGGCAAAAATGGCAGTGGCG

AGTGTAGTAGCATGCATTTTGCTGTTTCTCTCCTCCACAATGTGGATGGGTGAAGC

TAGAATTCCTGGAGTTTATTCTGGTGGCGCATGGCAAAACGCCCATGCTACCTTCT

ATGGTGGTTCTGACGCTTCGGGCACCATGGGTATGTACTTTTCCCTCATTCTCTTA



ATTTCACATTTCAGACTCAACAAAACACTCAAATCCACCAACACTGACTTTGCAG

GAGGAGCTTGTGGGTATGGAAACTTGTACAGCCAAGGATATGGAGTTAACACGG

CGGCATTAAGCACTGCGTTGTTCAACAATGGGTTCAGCTGCGGTGCTTGCTTTGA

GATCAAGTGTGCTAGTGATCCACAGTGGTGCCATTCAGGGAGCCCATCCATATTC

ATCACTGCAACCAACTTTTGCCCACCAAACTACGCTCTCCCAAGCGACAATGGCG

GCTGGTGTAACCCTCCTCGTCCTCACTTTGACCTCGCCATGCCCATGTTCCTTAAG

ATTGCAGAGTACCGTGCCGGTATTGTTCCCGTTTCCTACCGCCGGTATGCCGCTAT

GTTTCCTTACCACTTTTTTTTCTAATATTAATTTGGTAATGATGTTTCGTGTTTAAT

TTATTTAATTGTCAGTAACATAAAATGCTACCCAATTTAATATGGAGAAACAGGG

ATTCAAAGACAAAAACGTATGGATTTTGTTTTCAAAATCTTTTTAAGAGTTAAAA

TTATTATTATATGTAATTTTCGGAGAAAAAAATTTGTTTAATCAATGTTATAATGA

GATCCGCTCAAGATTAAAAAGAGTTAAAAAGGGTGGTGGCTTTGATTTAAATTAC

ACAGGGTGCCATGCCGGAAAAGGGGAGGGATAAGGTTCACAATCAATGGATTCC

GATACTTCAACTTAGTGTTGATTTCCAACGTGGCGGGTTCAGGGAATATCGTGAA

GGCTAGTGTGAAAGGATCAAGGACAGGGTGGATGAGCATGGGTCGAAATTGGGG

TCAGAATTGGCAGTCAAACGTTGTGCTGGTTGGTCAGTCACTCTCATTTAGGGTC

ACAGGCAGTGACAGACGCACTTCCACCTCTTGGAACATCGTCCCCGCCCATTGGC

AATTTGGTCAAACATTCACGGGCAAAAATTTCAGAGTTTGATTTCTCAAAGAAAA

AGAAAAAAAGAAAAATATTAGCCCCATAAGTTAGGAAAAGCCATTTCCAGTTTT

ACCCCTGATGGTCCAACTTTTGTTTTGTTAGGGTGATGTCTCTTTTTGACAAATTG

GGTACTTGGGGTGTCTTCTTTATTTTAATTTTTGGTTCTGATTTTGGGGTTAATGGG

TTTGCATTTGGGGTGGGGGAAGGACTGAGGCGGCTGCCACAAAATTGTAGCCCGC

AGCCTAAATATTAAACTTTAATGTCATTAGCTATACTTTGGGAAAGTGTATTGTTT

TTAACTTCAACTCAAATATATATTTTTATATTTGGTTTATTAATTTCATATTCTTAC

CAATATAATCTTTTCATTTAACTAAGCTAAACTTTGTTCTAATGTTTGGGTGATTA

TTTTAAATTGTATCTA 

 

 




