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研究内容 

 

私は様々な生物・ウイルスのゲノム配列などの大規模な遺伝情報を解析し、多くの分野の研究者と共同研究を

通して、以下の研究テーマについて取り組んでいます。 

・ゲノムに内在化したウイルス由来の配列の機能と進化 

・シークエンシングによる細菌・ウイルス同定 

・ウイルスと宿主の共進化解析 

・蛋白質翻訳開始機構の進化 

・多重遺伝子ファミリーの進化 
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