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バイオインフォマティクスによる遺伝子の

機能推定法入門（実用編）

遺伝子及び遺伝子産物としてのタンパク質の機能を明らかにする事は、生物を分子レベルで理解する第一歩
である。本講演では、我々が開発を行ってきた遺伝子機能推定法を、立体構造を利用した分子機能予測から
相互作用ネットワークを利用した細胞機能まで幅広く紹介する。手法の紹介にあたっては、技術的な側面は軽
く触れる程度にとどめ、実際にWebで利用できる手法に限って実用的な解説を行う。また、ポスト生命情報ビッ
クバン時代のバイオインフォマティクスの可能性に関しても簡単に触れたい。
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本セミナーは医学履修課程特別セミナー等を兼ねています。受講学生は履修簿を持参し、
セミナー修了後にサインを受けること。聴講は自由大歓迎です。学部生の皆さんもぜひどうぞ。
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