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AG
DEFA
GLO
CArG
ARNm
ADNCc
ADNg
MS
mM
YPD
YMM
ORF
UTR
PCR
qPCR
GUS
p/v
NaOH
NaCl
HCl
NCBI
EMSA
TGA
rpm
Wt
™
PM
KAN
FT

ABREVIACIONES

Gen Agamous
Gen Deficiens
Gen Globosa
Elemento de DNA reconocido por proteinas MADS-box
ARN mensajero.
ADN sintetizado a partir de ARN mensajero
ADN gendmico
Medio de cultivo semisolido propuesto por Murashige-Skoog
Micromolar
Medio para crecer levadura
Medio minimo para levadura
Marco abierto de lectura, seccion codificante de un gen sin codon terminal
region no codificante
Reaccion en cada de la polimerasa
PCR en tiempo real
Gen de la f-glucoronidasa
Relacion peso volumen
Hidréxido de sodio
Cloruro de sodio
Acido clorhidrico
Centro Nacional para la Informacion Biotecnologica
Ensayo de movilidad electroforética
Acido tioglicolico
Revoluciones por minuto
Linea silvestre
Temperatura de hibridacion de partidores con la secuencia de ADN
Peso molecular
Kanamicina
Factor de transcripcion



