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Indirectly	  related A	  transcriptional	  profile	  of	  aging	  in	  the	  human	  kidney. Rodwell	  GE	  et	  al. PLoS	  Biol.	  	  2004 PMID:15562319
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heart	  failure. Kaab	  S	  et	  al. J	  Mol	  Med	  (Berl).	  	  2004 PMID:15103417


