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быть решена с помощью цифровой обработки FISH-изображений. В работе создан оригинальный компьютерный метод визуализации сигналов, продуцируемых хромосомоспецифичными последовательностями ДНК при проведении двухцветной FISH районо- и хромосомоспецифичных ДНК-проб (Богомолов и др., 2012). Метод получил
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