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M :Orthomyxoviridae M :Retroviridae Coronavu'ldae
:Herpesviridae :Flaviviridae M :Poxviridae
:Hepadnaviridae | :Siphoviridae :Picornaviridae
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M : Avian, 1948%% W : Human, 2955% MW :3EY : Equine, 681k
Bl : Swine, 249%k M : Other(Seal, Tiger etc), 130%k
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Kuwait
South Arabia




ATV ¥|OA) T XL A FREAR D —ER .
FHEOErREEHRMINOGTNTLNT, R K- > i AW
ﬁﬁl# 1&-@4

4@%)[.1:/_ M 2 @BLSOM AGCG

and)d'U:fROIﬂJ'ﬁ'-b(:l:«k%l-l:bEEEIEi( EHBEFHELTENA?
Z5ELIE. BEIEDFRETFTRTESD, —F#IHEIEATHE




EREHFEDAILADBEDE

RINBEEIE
BT EDRBRA DL TEE M HIER




IRBF A COHRELEETIE
1.#FBHINIAS

#Z.EDELOIZE

E9 5D DF A,
2.5 INVTEIYIHSIZEHITH

BEME D &5 Hh:
ik DHETE , —

AIORDHETE. fElx
—FRICHRILTESE

FlEERARITEALTLY,
FEEL, ESHAFEICT B, HIVE

S OERIEXS R D=0 DX R
AN EDHETEEHIET,



DBICEBNDELLVEEERAN T
INJEEDOBEHETEDT-HD

BLSOM®MEFE >t AFIDIER

Ao S R 1R R CTREED HE TE T4
B INDBE 20005 ERESEBELTLS
M, ENEDBWEEHEEEITOAEDRR
NRABTHY., EERHILDOHFLKRE
LYy, BEEEBRENID =5 /B DBLSOM
@E_ @ ®E¥ﬁo *EEH:WH%@]U)%EET_\o




	スライド番号 1
	スライド番号 2
	スライド番号 3
	スライド番号 4
	スライド番号 5
	スライド番号 6
	スライド番号 7
	「全インフルエンザAウイルス株の俯瞰的可視化及びゲノム配列変化の予測」
	全ウイルスを対象としたBLSOM解析（500b）�３連続塩基頻度　　　　  4連続塩基頻度
	全インフルエンザAウイルス5350株を対象とした�4連続塩基頻度に基づいたBLSOM解析
	ヒト由来ウイルスの亜型ごとの違い
	次にヒトで流行を起こす可能性のあるトリの亜型や危険地域の予測
	スライド番号 13
	ヒト由来ウイルスの過去の時系列的な変化�トリやブタの領域から発して遠ざかる傾向
	現時点での挑戦と計画
	DBに蓄積の著しい機能未知タンパク質類の機能推定のためのBLSOMの開発->応用例の提示

