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これまで様々なウイルスを対象として、細胞内における複製プロセスを数理モデル化し、そのダイナミク
スを解析してきた。本セミナーではそれらの研究の中から、特にB型肝炎ウイルス（HBV）を扱った研究
を取り上げ、詳しい内容について解説する。

HBVはHepadnaウイルス属に属し、ゲノムとして不完全二重鎖DNAを持つ。そのゲノムには４つの遺

伝子がコードされ、それぞれ独立なプロモータによって発現が制御されている。数理モデルの解析から、
HBV遺伝子発現パターンのわずかな変化によって、ウイルス粒子の産生量が劇的に変化する可能性

があることが示唆された。また慢性肝炎の長期経過中に起こるウイルスの進化的変化が肝炎の病態に
及ぼす影響について、進化シミュレーションを用いて解析を行った結果について紹介する。

また私の研究例を踏まえて、実験研究と理論研究を今後どのように融合、発展させていくべきかについ
ても併せて議論したい。
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