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сложность регуляторных воздействий LTR человеческих эндогенных ретровирусов на экспрессию генов [158,159]. В случае гена человека CYP19, который кодирует белок Р450 ароматазы, вовлеченный в синтез эстрогена, LTR эндогенного ретровируса является одним из 6 альтернативных промоторов. LTR индуцирует высокий
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