
(d) 検証実験(c) ATLの進⾏に関与する候補(b) 解析(a) サンプル、使⽤データ
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・細菌の存在量の差分解析
・腫瘍マーカーとの相関解析

・細菌の機能遺伝⼦の存在量の
差分解析

・代謝経路エンリッチメント解析
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(e) 導かれた仮説


