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【研究プロジェクト名および概要】 
 
 

Ⅰ. レトロウイルス (主に HIV-1) と宿主の相互作用に関する研究 

 

Ⅱ. レトロエレメントと宿主の相互作用に関する研究 

 

Ⅲ. 新型コロナウイルスと宿主の相互作用に関する研究 

 

Ⅳ．DNA ウイルスや RNA ウイルスと宿主の相互作用に関する研究 

 

研究概要 

我々は宿主 (例：ヒト) が宿主防御因子 (例：APOBEC ファミリータンパク質) を使って、どのように

してウイルス (特にレトロウイルスやレトロエレメント) と戦っているのか？ウイルスはどのようにして

それらの宿主防御因子に対して適応・進化していくのか？を分子・細胞・個体レベルで明らかにしていく

研究を行っています（Nucleic Acids Res, 2008; Nucleic Acids Res, 2011; PLoS Pathog, 2018; J Gen Virol, 2019; 

mBio, 2023; Viruses, 2024）。 

最近では、新型コロナウイルスの研究にも力を入れており、デルタ株やオミクロン株のウイルス学的特

性や病原性、中和抗体に対する逃避能力などを明らかにしています（Cell Host Microbe, 2021; Nature. 2022; 

Nature. 2022; Nature. 2022; Cell, 2022; Cell, 2022; Cell Host Microbe, 2023; Front Virol, 2024; Nat Commun, 

2025）。 
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【特殊技術・特殊装置】  

 

1. ウイルス感染実験  5.  RNA の定量・定性解析 

2. ウイルスの定量・定性解析 6. タンパク質の定量・定性解析 

3. 組換 DNA 実験 7. P2 実験室 

4.  遺伝子ノックアウト     8. P3 実験室 
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