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e Conclusions de I'analyse a grande échelle

Expression validée pour 243 genes schizontes/méros
(60, 62, 121)
Jeu de données transcriptomiques compléementaires

Validation de 29 modeles de genes* (9, 5, 15)
Correction pour 14 modeles de genes (2, 1, 11)
Polymorphisme dans 21 genes (7, 1, 13)

Expression de locis non-codants atypiques
rDNAs ChrO1 & Chr08 ; telomeres

-> Données intégrées a PlasmoDB
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