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zma — miR156a - 5p GO 0004842 ; GO: 0010928 ; GO: 0009736;

G0:0009817 ;GO ;0045087 ; GO :0045814

zma — miR1432 - 5p GO: 0016032; GO: 0009873 ; GO: 0009723 ;
GO: 0000139; GO: 0009737; GO: 0009867 ;
G0 0009816

zma — miR390a - 5p GO: 0046740; GO: 0042742 ; GO: 0007169
G0 0006898 ; GO ;0009828 ; GO :0052544
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G0.:0031146
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