
GGCTAA_sites

0.0 1.0 2.0 0.0 1.5 3.0 0.0 1.0 2.0 0.0 1.0 2.0 0 400

0.
0

2.
0

0.
0

1.
5

GGCTAG_sites

GGCTGA_sites

0.
0

1.
5

0.
0

2.
0

TTAGCC_sites

CTAGCC_sites

0.
0

1.
5

0.
0

1.
5

TCAGCC_sites

Total_binding_sites

0
3

6

0.
0

1.
5

Total_palidromic_binding_sites

Detected_Peak_Fold_Enrichment

20
10
0

0
60
0

Detected_Peak_Position

0.0 1.5 3.0 0.0 1.0 2.0 0.0 1.0 2.0 0 2 4 6 20 60 120 20 60

20
80

HXlnRdeltaXlnR_microarray

微生物・植物を対象としたビッグデータ解析を通して、
生物資源の効率的な利活用を目指す研究を行っています。

転写制御機構の

網羅的解析

微生物組成構造の
評価

シーケンシングデータの
大規模比較解析
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