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: その他機能注釈データ 、 新規手法データ 、 大規模 PJ データ
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機能注釈データの追加：ChromHMM, FANTOM5, HiC, eQTL, GWAS SNPs
オンデマンド解析ツール：Differential ChIP peaks, Differentially methylated regions

① ChIP-Atlas の進化



②機能注釈の例：基本的な情報



③機能注釈の例：制御領域、多型情報



④機能注釈の例：遺伝子発現



⑤機能注釈の例：Hi-C



⑥機能注釈の例：eQTL



⑦ Diff Analysis ツールの開発
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⑧ DMR の閲覧
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