
遺伝子制御系進化研究ユニット
Gene Regulatory Evolution Research Unit

ゲノムのプログラムはどのように進化してきたのか？
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地球上には実に多様な生物種が存在します。そんな多様な生命を形作
るゲノムのプログラムはいかに進化してきたのでしょうか？

本研究ユニットでは、トランスポゾン（転移因子としても知られる）
由来の制御配列や、これらを制御する転写因子に注目することで、
制御プログラムの跳躍的な進化を実現する分子機構を解明します。

多数の生物種ゲノムを比較ゲノム解析することで、
転写因子のアミノ酸配列がどのように変化してきたの
か、その進化の軌跡を捕捉します。

また、培養細胞を用いて遺伝子編集やマルチオミクス
解析をすることで、転写因子の標的配列に対する機能
を解明します。

ゲノム解析と哺乳類細胞を用いた実験両方を身につけられま
す。どちらか一方を極めたいという方も大歓迎です。

研究テーマや手法に興味のある方はぜひお気軽にメールして
ください。
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Extended Data Fig. 4    Matsushima et al.
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一緒に研究してくれる方を募集中です


