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Aislar ©1 ARNm de 15 muestras de maiz;
tipos d© tejido y ©tapas dev.

NGS COE realizé colecciones de ADNc, completé la
secuenciacion y los analisis

Basdndose en los datos cuantitativos de FPKM, se
identificaron genes de expresion alta para raices, brotes
y constituyentes

Promotores y 3' UTR priorizados van hacia adelante



