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主な研究課題 
・インスリン分泌機構、神経回路網情報伝達機構、遺伝子発現調節機構など生理機能のシステム
バイオロジーモデルの構築とシミュレーションによる機能理解と創薬などへの応用 
・教師あり機械学習、教師無し機械学習などの解析技術を用いた罹患リスク・悪化リスクの予測
技術や副作用原因役同定技術の開発 
・バイオインフォマティクスによる、全ゲノムおよびエクソームシークエンシングデータを用い
た疾患原因変異の同定および疾患メカニズムの解明 
・バイオインフォマティクスによる、がんに関係する長鎖non-coding RNA (lncRNA)の研究 
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