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第 13 回総合分析実験センターセミナー 

 

下記の通り、第 10 回 Synergy セミナー(最終)、第 13 回総合分析実験センターセミナーを開催 

いたします。佐賀大学は、先端研究基盤共用促進事業（新たな共用システム導入支援プログラム）

に採択され、研究基盤共用促進チーム（チーム  シナジー）を学内に立上げました。このチーム  

シナジーが、平成 30年から今年度末まで研究基盤共用に関わる活動を行って参りました。本事業

の一環として行ってきたのが、この Synergy セミナーです。事業終了にあたり、本事業を現場で  

率いてきた永野自身が、自ら行った研究・研究支援についてのセミナーを行います。 

 

記 

 

演  題： ゲノム科学で何が出来るか?  

日  時： 2021年 3月 31日（水） 14:00～ 

講  師： 永野幸生（チーム シナジー、総合分析実験センター） 

開催方式： Webex 

 

申込方法： https://bit.ly/2QcC4ND または右記 QRコードより 

申込〆切： 2021年 3月 30日（火） 17:00 

 

要旨： 私は、ゲノム科学を始めてから10年に満たない、この分野ではまだ若手の研究者です☺。

しかし、下記のようにいくつか論文を発表することができましたので、その内容をざっくり説明し、  

佐賀大学の研究環境において「ゲノム科学で何が出来るか?」を紹介します。また、私自身のゲノム

配列を私費で解析しましたので、その結果も紹介します。 
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※本セミナーは総合分析実験センターの FD・SDセミナーとしても扱われます。 

 

問い合わせ：永野幸生 0952-28-8898 

https://bit.ly/2QcC4ND

