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研究成果概要 

本研究では、京都大学研究所スーパーコンピュータシステムを利用し、メドゥーサウイル

スという巨大ウイルスのゲノムを解析し、また、このウイルスのトランスクリプトーム解

析をおこないました。それらの結果が以下二つの論文に掲載されました。
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