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	实验室主要关注植物再生过程中的基因表达调控和表观遗传机制，挖掘和鉴定决定植物细胞全能性的关键调控因子。同时基于以上积累，在牧草等作物中开展前沿生物工程技术的开发、优化和应用，以提高植物再生、遗传转化、基因编辑效率。
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