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ゲノムDNAを ”隅々まで” 理解し、先駆的な医療へつなぐ

ゲノム上の 遺伝子でない領域 が支配する、遺伝子発現の制御 を理解する

遺伝子制御を細胞・塩基単位で理解する、実験測定 ゲノム機能を俯瞰的に理解する、データ分析
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同じゲノムを持つ細胞でも、発現する遺伝子により性質や種類が決まります。遺伝子発現の
人工的操作/高精度測定/データ解析を通じて、その仕組みや疾患との関わりを調べます。
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