
 ゲノム配列決定技術の進歩に伴い、膨大なゲノムデータが決定されている一方で、その
ゲノム領域や遺伝子の大多数は機能未知のままである。これら機能未知領域の中には、
重要な領域が多く残されていると考えられるため、その機能を推定・検証する研究は重要
な課題である。発表者はこれまで、これら機能未知のゲノム領域／遺伝子の機能を推定
するソフトウェアの開発及び実データ解析に取り組んできた。本セミナーでは、 
(1)高感度リピート検出手法REPriseの開発 
(2)超高速RNA-RNA相互作用予測ソフトウェアRIblastの開発とその応用 
(3)シアノバクテリアにおけるフィコビリソームの比較ゲノム解析による新規ステート遷移制御
遺伝子の発見、と言ったテーマについて紹介する。 
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