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１．研究計画の概要
本研究の目的は、ゲノムが遺伝子重複によ
り新規機能遺伝子を獲得するときの、進化
メカニズムの一般的法則を理解することに
ある。そして、その結果をもとに、新規機
能遺伝子をゲノム中から探し出し、それら
に対して集団遺伝及び分子進化解析を行う
ことにより、ゲノム進化のメカニズムの解
明を目指す。

２．研究の進捗状況
提案したモデリング及び理論解析は終了し
た。現在、その応用段階にある。

３．現在までの達成度

②おおむね順調に進展している。

(理由)
当初の計画が十分に練られたものであっ

たため、おおむね順調である。期待通りの成
果も上がりつつある。

４．今後の研究の推進方策
今後も予定通りに行い、最終的に１００％の
達成度に達する。

５. 代表的な研究成果
（研究代表者、研究分担者及び連携研究者に
は下線）
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