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研究成果概要 

 本研究では、京都大学化学研究所スーパーコンピュータシステムを利用し、生体内あるい

は環境中から取得したゲノムあるいはトランスクリプトーム情報の解析を実施した。 
具体的な研究内容は下記の通りである。 

 
• 遺伝子マーカーに基づく海洋藻類およびウイルスの系統および地理分布に関する研

究。 
• アンプリコンシーケンスを用いた海洋植物プランクトン群集の生物地理に関する研究。 
• 微生物・ウイルス群集の動態解析、および環境パラメータとの相関解析。 
• 海洋から単離した藻類の全ゲノム解析。 
• 海産藻類の培養実験で得られた試料のトランスクリプトーム解析。 
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