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配列解析チーム
ポール・ホートン

研究テーマ
●配列アラインメント
　• 塩基配列とアミノ酸配列の類似配列検索 (LAST)
　• ゲノム・アラインメント・スコアの統計モデル
●繰り返し配列同定法の改良
●タンパク質立体構造予測 (FORTE)
●次世代シーケンサーの誤読修正 (RECOUNT)
●タンパク質の細胞内局在予測 (WoLF PSORT)
　• ミ トコンドリア外膜のプロテオーム解析
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