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慶應義塾大学―1頁 

２．大学の将来構想 

慶應義塾大学の使命は、1858年創立以来150年近い

研究教育・医療・社会貢献の実績を生かし、社会のリ

ーダー育成と知的価値の創造を図り、日本と国際社会

の未来を先導する原動力となることにある。世界的研

究教育拠点の形成は、そのための、またこれからの日

本と世界への貢献のための重要な手段である。2001年9

月に塾長が発表した「慶應義塾21世紀グランドデザイ

ン」に掲げた感動教育実践、知的価値創造、実業世界

開拓の3つのメッセージのもと、大学の使命を果たすた

めに、時代を先導する思想をもって総合改革を進め、

世界的研究教育拠点の形成と世界最高水準の大学づく

りについて、以下の点に焦点をあてて将来構想がなさ

れた。 

（１）博士課程教育の強化を図り、知的価値創造に関

するトレーニングを十分に積んだ博士課程修了者を多

数輩出すること。 

（２）世界最高水準の知的価値創造を実現するべく「総

合研究推進機構」を設置して、研究科・学部の縦割り

研究教育体制を超えた創造的研究、外部組織との大規

模な共同研究を全学レベルで展開すること。 

（３）世界レベルの研究成果を上げるべく、各キャン

パスに設置されている大規模な研究センター同士の連

携を強化し、拠点形成プログラムとも連携を図り、全

学的連携を作り出すこと。 

（４）社会のさまざまな人や組織とタイアップを図る

べく、先端的学術研究や産官学連携共同研究の分野で、

従来のキャンパスとは異なる新しい研究教育の場を活

用すること。 

（５）国際社会に通用するプロフェッショナルな人材

育成のために新たに３つの大学院／研究科を創設する

こと。 

（６）大学に寄付されたチェアシップ講座の活用や、

ティーチング・アシスタント（ＴＡ）、リサーチ・ア

シスタント（ＲＡ）制度の活用、研究費支給等の博士

課程学生への支援を拡充すること。 

（７）英語を主言語とした大学院プログラムや外国語

教育、遠隔教育システムを活用するなどして、世界に

通用する人間を育成すること。 

（８）経営改革プロジェクト室を設置して国際競争力

を保持するトップレベルの大学になるべく、合理的組

織・経営システムの改革を実行すること。 

慶應義塾大学のマネジメント体制は、経営最高責任

者としての理事長と教学運営責任者としての学長を兼

務した塾長のもとで経営、教学等のすべてが統合した

体制がとられている一方で、その選任がすべての卒業

生および教職員等の責任に委ねられている、という独

自の特徴をもっている。 

塾長は、慶應義塾の塾務について一切の責任を負う

とともに、自らを筆頭とするマネジメント体制を整備

してリーダーシップを発揮できる立場を与えられてい

る。 

このような塾長を中心としたマネジメント体制の

もとで、慶應義塾は世界トップレベルの研究教育拠点

を形成するべく、2001年に塾長が発表した「慶應義塾

21世紀グランドデザイン」により、大学の発展へのビ

ジョンが提示された。その後2002年に新しい研究教育

を実現するための具体案を「総合改革プラン」として

提示したことにより、世界的研究教育拠点への支援に

直結する多くの改革が実行された。たとえば、新たな

オーバーヘッドシステムの構築と研究教育支援を含む

新しい学内予算措置の仕組みが構築されたり、総合的

研究の推進・インキュベーション・起業支援・知的財

産の蓄積と充実等の受け皿として「総合研究推進機構」

を塾長のリーダーシップで創設したことにより、世界

的研究教育拠点を形成するにふさわしい組織的な土壌

が確立された。また、新しい大学院等の研究教育組織

の創設に加えて、施設・スペースの充実のために、三

田キャンパス新校舎の建築構想が生まれた。さらに、

新しい研究教育拠点で活動する研究者や研究支援者の

ための柔軟な人事制度・給与制度の導入、有期契約教

員制度の導入等、合理性と独立性を持った経営システ

ムの実現が図られた。 

 

３．達成状況及び今後の展望 

 2002年度採択の21世紀ＣＯＥプログラムでは、慶應

義塾大学から5つの拠点が採択され、大きな成果を残す

ことができた。 
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博士課程の授与者は、21世紀ＣＯＥプログラム開始

前の1998年～2001年度の平均約190名／年から、開始後

の2002～2005年度には約260名／年と大幅に増加した。

また、各研究拠点のリサーチ・アシスタント（ＲＡ）

が多数活躍し、異なる拠点間でのＲＡの意見交換や合

同シンポジウムなどを通し、ＲＡの教育が強力に推進

された。    

また、「総合研究推進機構」が、2003年に塾長のも

とに設置され、研究の体系的な推進に大きな役割を果

たし、さらに研究倫理や知的財産権の面でも主導的に

機能している。そして、総合研究推進機構内に2007年2

月に設置された先導研究センターのもとに、大型研究

プログラムごとの研究センターを設置し、分野横断的

かつ総合的な研究教育活動の土壌を作り出した。 

産官学連携のために新しいキャンパスとして設置

された「新川崎タウンキャンパス」及び「鶴岡タウン

キャンパス」は21世紀ＣＯＥプログラムの重要な研究

教育活動の場として活用された。 

新たな大学院研究科については、2004年に設立され

た「法務研究科」に加えて、創立150年記念事業の一環

として2008年4月にスタートする「システムデザイン・

マネジメント研究科」と「メディアデザイン研究科」

の創設が決定した。 

国際的な活動を強化するために、塾長の名の下に

2004年、「国際連携推進機構」を創設し、より戦略的

かつグローバルに研究教育の展開がなされるようにな

った。また、グローバルな情報ネットワークを支える

「デジタルメディア・コンテンツ統合研究機構」を同

年設立し、ケンブリッジやニューヨークなどに６つの

海外拠点を創設した。理工学研究科や政策・メディア

研究科では英語を主言語とした国際コースが設立され

た。 

2002年に経営改革プロジェクト室が創設されたこ

とにより、「財政・経営システム」、「人事・給与制

度改革」、「病院経営改革」の3項目の改革が展開され

た。具体的には、各組織に予算裁量の権限が付与され

る仕組みが作られ、全塾レベルでの予算管理・評価シ

ステム構築が進んでいる。また、一部の教職員に年俸

制が導入され、研究支援や国際連携支援などの専門職

務の職員の人事制度が別途導入された。そして、支援・

助言・監督を行う「病院経営ボード」を2004年に創設

し、慶應義塾大学医学部と病院を合わせた消費収支差

額を2003年度の約マイナス30億円から2005年度には約

マイナス16億円に圧縮させ、病院単体ではプラスに転

換するなど、病院経営の改善に成功した。 

事業が終了した現在は、21世紀ＣＯＥプログラムに

引き続き、世界的な教育研究拠点における活動を、さ

まざまな支援方法をもとに推進・発展させている。 

学内予算措置として、研究者が使用できる大学の教

育研究予算及び施設整備予算の一部をグローバルＣＯ

Ｅプログラムなどに振り分け、順調に増加している外

部研究資金の間接経費／オーバーヘッドを研究支援体

制の整備や研究施設の充実に今後活用していく。 

教育研究組織の改革として、創立150年記念事業の

中で設立が決定した新たな大学院研究科や今後設置が

予定されている大学院との連携も図る。また、先導研

究センター内の各研究センターが国内外の教育研究拠

点との密接な連携関係を築き、また発展させていくた

めに必要な支援を行っていく。 

施設・スペースの整備としては、21世紀ＣＯＥプロ

グラムで活用した３キャンパスの研究センターと２つ

の新キャンパスの施設に加えて、創立150年記念事業の

中で、新たな施設を建設し、十分な施設環境を整える。 

研究者・教員及び教育研究支援者の措置では、グロ

ーバルＣＯＥプログラムの拠点形成プログラムで多数

の特別研究教員を活用するなど、専任教員のほかに有

期契約教員を多数雇用する。また、従来から実施して

きたリサーチ・アシスタント（ＲＡ）、ティーチング・

アシスタント（ＴＡ）制度をさらに充実させ、博士課

程の学生を支援し、支援と教育研究活動を充実させる。 

以上のような支援体制を基盤に、総合研究推進機構

長、国際連携推進機構長およびデジタルメディア・コ

ンテンツ統合研究機構長も兼ねる塾長を中心としたマ

ネジメント体制のもとで、国際的な教育研究ネットワ

ークを重視した、世界最高水準かつグローバルな教育

研究環境の構築を今後も進展させていく。 
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２１世紀ＣＯＥプログラム 平成１４年度採択拠点事業結果報告書 

機 関 名 慶應義塾大学 学長名 安西祐一郎 拠点番号 Ａ２４ 

１．申請分野 Ａ<生命科学>   Ｂ<化学・材料科学>   Ｃ<情報・電気・電子>   Ｄ<人文科学>   Ｅ<学際・複合・新領域> 

２．拠点のプログラム名称 

（英訳名） 

 システム生物学による生命機能の理解と制御 

（Understanding and Control of Life’s Function via Systems Biology） 

※副題を添えている場合は、記入して下さい(和文のみ) 

    研究分野及びキーワード <研究分野:生物科学>(システム生物学)(バイオインフォマティクス)(ゲノムデータベース)(プロテオーム)(分子病態学) 

３．専攻等名 理工学研究科基礎理工学専攻、医学研究科生理系専攻、医学研究科病理系専攻、先端生命科学研究所 

４．事業推進担当者           計  １８ 名 

ふりがな<ローマ字> 

氏  名 所属部局(専攻等)・職名 
現在の専門 

学 位 

役割分担 

(事業実施期間中の拠点形成計画における分担事項) 

（拠点リーダー） 

柳川
ＹＡＮＡＧＡＷＡ

 弘志
ＨＩＲＯＳＨＩ

 
 

清水
ＳＨＩＭＩＺＵ

 信義
ＮＯＢＵＹＯＳＨＩ

 

冨田
ＴＯＭＩＴＡ

 勝
ＭＡＳＡＲＵ

 

 

曽我
ＳＯＧＡ

 朋義
ＴＯＭＯＹＯＳＨＩ

 

 

梅澤
ＵＭＥＺＡＷＡ

 一夫
ＫＡＺＵＯ

 

佐藤
ＳＡＴＯ

 智典
ＴＯＳＨＩＮＯＲＩ

 
 

岡
ＯＫＡ

 浩太郎
ＫＯＴＡＲＯ

 

末松
ＳＵＥＭＡＴＳＵ

 誠
ＭＡＫＯＴＯ

 
 

仲嶋
ＮＡＫＡＪＩＭＡ

 一範
ＫＡＺＵＮＯＲＩ

 
 

安井
ＹＡＳＵＩ

 正人
ＭＡＳＡＴＯ

  

（平成18年3月17日交替） 
 

北野
ＫＩＴＡＮＯ

 宏明
ＨＩＲＯＡＫＩ

 
 

内藤
ＮＡＩＴＯ

 泰宏
ＹＡＳＵＨＩＲＯ

 
 

斎藤
ＳＡＩＴＯ

 輪太郎
ＲＩＮＴＡＲＯ

 
 

太田
ＯＨＴＡ

 博道
ＨＩＲＯＭＩＣＨＩ

 
 

島田
ＳＨＩＭＡＤＡ

 秀夫
ＨＩＤＥＯ

 

工藤
ＫＵＤＯＨ

 純
ＪＵＮ

 

（平成16年2月23日交替） 
 

石川
ＩＳＨＩＫＡＷＡ

 博通
ＨＩＲＯＭＩＣＨＩ

 

（平成18年3月17日交替） 

蓑島
ＭＩＮＳＨＩＭＡ

 伸生
ＳＨＩＮＳＥＩ

 

（平成16年2月23日交替） 

 

理工学研究科基礎理工学専攻・教授 

 

医学研究科生理系専攻・教授 
 

先端生命科学研究所・所長、政策・メディ

ア研究科政策・メディア専攻・教授 

 

先端生命科学研究所・教授 

 

理工学研究科基礎理工学専攻・教授 

 

理工学研究科基礎理工学専攻・教授 

 

理工学研究科基礎理工学専攻・教授 

 

医学研究科生理系専攻・教授 

 

医学研究科生理系専攻・教授 

 

医学研究科生理系専攻・教授 

（平成18年3月17日交替） 

 

理工学研究科基礎理工学専攻・教授 

 

先端生命科学研究所・助教授 

 

先端生命科学研究所・専任講師 

 

理工学研究科基礎理工学専攻・教授 

 

医学研究科生理系専攻・助教授 
 

医学研究科生理系専攻・助教授 

（平成16年2月23日交替） 

 

医学研究科病理系専攻・教授 

（平成18年3月17日交替） 
 

医学研究科生理系専攻・助教授 

（平成16年2月23日交替） 

 
蛋白質工学 

理学博士 

分子生物学  

理学博士 

ﾊﾞｲｵｲﾝﾌｫﾏﾃｨｸｽ

Ph.D.(情報科学) 

工学、医学博士 

分析化学  

工学博士 

生化学 Ph.D 

 

糖鎖工学  

工学博士 

神経物理化学  

工学博士 

病態生化学  

医学博士 

発生神経生物学 

医学博士 

分子生理学、構造生物

学 医学博士 

（平成18年3月17日交替） 

ﾊﾞｲｵｲﾝﾌｫﾏﾃｨｸｽ 

工学博士 

ﾊﾞｲｵｼﾐｭﾚｰｼｮﾝ 

博士(医学) 

ﾊﾞｲｵｲﾝﾌｫﾏﾃｨｸｽ 

博士(学術) 
 
酵素化学  

理学博士 

生化学 理学博士 
 

分子生物学  

理学博士 

（平成16年2月23日交替） 

免疫学 医学博士 

（平成18年3月17日交替） 

分子生物学 

理学博士 

（平成16年2月23日交替） 

 
拠点リーダー、統括、ゲノム機能解析 
 
難治性神経疾患および癌のシステムバイオロジ
ー 
細胞の生命活動のコンピュータシミュレーション 
 
 
細胞内代謝物質を網羅的に計測するメタボロー
ム測定法の開発 
低分子シグナル伝達阻害剤の探索と医療への
応用 
細胞機能利用による網羅的糖鎖合成 
 
神経機能の物理化学的解明 
 
ガス分子群による新しい代謝調節ネットワークの
解明 
大脳の細胞社会秩序を決定する中枢神経系の形態
形成機構の解明 
分子動力学シミュレーションによる細胞膜蛋白質の構造 
生理学的解析 （平成18年3月17日交替） 
 
システム生物学基盤ソフトウエアの開発、癌のシミュ
レーション 
心筋細胞および糖尿病のコンピュータモデル構
築 
蛋白・ＤＮＡ相互作用、ゲノム配列解析 

 
有用酵素探索、改変、生理活性物質創製 
 
人工アミノ酸導入による新規蛋白質創製 
 
自己免疫疾患およびダウン症のシステムバイオロジ
ー（平成16年2月23日交替）  
 
食物質による免疫作動機構の分子基盤解明（平成
18年3月17日交替） 
 
疾患原因遺伝子の探索と機能解析 
（平成16年2月23日交替） 

５．交付経費（単位：千円）千円未満は切り捨てる （  ）：間接経費 

年  度(平成) １ ４ １ ５ １ ６ １ ７ １ ８ 合  計 

交付金額(千円) 252,000 230,000 197,000 
180,000 

（18,000） 

166,930 

（16,693） 
1,025,930 
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慶應義塾大学（Ａ２４）―2頁 

６．拠点形成の目的 

本プログラムの目的は、慶應義塾大学におけ

る生命科学研究のリソース、すなわちゲノム・

プロテオーム・メタボローム解析、バイオプロ

ーブ創製技術、in vivoの生命現象解析技術を

融合させ、システム生物学による生命機能の理

解と人為的制御法の確立をめざす国際的な研

究・教育拠点を形成することにある。システム

生物学に対する研究教育拠点の形成は、国内外

でも稀であり、今後の大規模網羅的生物学実験

を行うにあたり、研究拠点を早期に形成するこ

とは急務である。その具体的方法として「慶應

バイオサイエンス連携研究プログラム」の設立

を掲げたい。このプログラムでは、システム生

物学を成熟させる３領域：A「インフォマティ

クス・コア」B「生理活性プローブの創製と応

用」、C「生命機能の再構成と制御」を設定し、

融合研究領域の創出を図る。教育面では、学部

を卒業し研究を志すフェローに自らの研究基

盤を形成する卒後7-8年の間、基礎理工学専攻、

医学研究科（総合医科学研究センター）、先端

生命科学研究所での機動的な研究環境を提供

し、異なるバックグラウンドと広い生命科学的

視野を養わせる。特定の拠点メンバーに帰属し

ない形で、各メンバーの境界領域内で3-4年計

画の研究提案をさせ、当該領域での萌芽的研究

分野の開拓と醸成を目的とする。研究計画の採

択・候補の選出は研究拠点の運営の責を担うコ

アメンバーで構成するアドバイザリーボード

が行い、共通プログラムの修了を認定する制度

を設立する。 

 

７．研究実施計画 

以下の３つの領域を設定し、各研究者はそれ

ぞれの領域を中心に幾つかにまたがって連携

を可能にするシステム（情報ネットワークと研

究プログラム）を構築し、研究を進める。 

 

① 生命情報の網羅的収集と機能解析；インフ
ォマティクス・コア（領域Ａ） 

領域Ａでは、ゲノム、プロテオーム、メタボ

ロームなど、システム生物学の基礎となる大規

模・網羅的なデータの収集を行う。以上の情報

を統合したデータベースを、理工学研究科、医

学研究科、先端生命科学研究所の共同で構築し、

Web上での公開を目指す。 

② 生理活性プローブの創製と応用（領域Ｂ） 

領域Ｂでは、細胞内での情報伝達物質などの

濃度の時空間変化を追跡できるバイオプロー

ブを開発する。同時に、多細胞からなるシステ

ムを解析するために細胞移動のイメージング

技術も開発する。 

 

③ 生命機能の再構成と制御（領域Ｃ） 
領域Ｃは、細胞内情報伝達、巨大蛋白質サブ

ユニット集合体機能の生体内再構成、あるいは、

遺伝子ノックアウト技術、バイオイメージング

技術に習熟したメンバーで構成されている。腸

管腔の動的環境下の大腸菌の増殖モデリング、

神経・グリア細胞の相互作用のモデリングに必

要なメタボローム情報の取得と領域Ａへのフ

ィードバックを開始する。さらに、これまで病

態生化学で軽視されてきたガス分子による代

謝調節ネットワークの知見、大脳皮質における

神経細胞層形成の分子基盤、腸管免疫の特異性

など、本学の特色ある実績を生かして、領域Ｂ

との連携により、ヒトに輸血可能な人工赤血球

開発の最適化、食物質による腸内細菌・腸内環

境の制御、神経変性疾患の制御法の確立などの

研究展開を行う。 

 

８．教育実施計画 

研究科横断的な「バイオサイエンス連携プログ

ラム」という従来の壁を越えた組織をつくるこ

とを視野に入れ、本プログラムではその基盤を

つくる。当面次のようなことから始めて従来と

は異なる、広い学問領域に興味を持った国際的

に通用する自律的な学生を育てる。(1)学部教

育段階からの単位互換、共通授業の実現を含め

た教育体制の確立。(2)大学院教育の単位互換

による教育連携システムの実現。(3)キャンパ

ス間情報ネットワークの構築によるワークシ

ョップ等の実現と学生の参加。(4)遠隔地での

実験教育、インフォマティクス実習等を可能に

するインフラの整備。(5)自律的学生輩出のた

めの奨学資金援助を含むフェロー制度の確立。

(6)他キャンパスで本格的研究をする学生への

「連携研究奨学金と連携研究費」の支給。(7)

学生が海外での国際会議で発表する為の競争

的渡航費援助制度の導入。(8)学生の海外への

短期（3カ月から6カ月）留学推進のための競争

的援助制度の導入し、引き続き幾つかの大学と
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は研究交流を深め、海外拠点としての関係を保

つ。(9)選抜制度によるリサーチアシスタント

(RA)やポストドクター(PD)制度の導入、等であ

る。 

 

９．研究教育拠点形成活動実績 

①目的の達成状況 

1)世界最高水準の研究教育拠点形成計画全体

の目的達成度 

 実験科学（wet）と情報科学（dry）のアプロ

ーチを融合させ、双方いずれの延長線上にも単

独では期待し難い成果を追究するという当初

の目的はきわめてチャレンジングなものであ

ったが、慶應義塾大学の理工学研究科、医学研

究科、政策・メディア研究科、先端生命科学研

究所の４つのサブ拠点にまたがるwetとdryの

融合が特に後半の１年半で達成でき、複数の技

術を組み合わせた独創的な研究成果がScience
誌などの国際一流雑誌に掲載されるなど、想定

通りの成果を挙げることができた。 

 

2)人材育成面での成果と拠点形成への寄与 

 教育面では、まずシステム生物学の研究が推

進できる環境の整備を積極的に行った。３専攻

の４キャンパスが散在しているので、サブ拠点

間の双方向性リアルタイム情報ネットワーク

の整備・強化を図り、事業推進担当者による最

新の研究成果の遠隔講義や、目的指向型のプロ

グレスワークショップを、このシステムを用い

て開催した。また、RAの研究テーマに合わせた

プログラム作り（最低2サブ拠点での研究滞在

＋海外短期留学のパッケージプログラム）など

ソフト面での協力体制を確立し、特定の専攻を

もつ学生が目的志向型の短期滞在研究を各拠

点で経験した。さらに、４つのキャンパス間の

交流と異なる領域で研究するRAの活発な意見

交換・研究発表の場として、2泊3日の合宿形式

の分科会、ポスター発表、総合討論からなるワ

ークショップを複数回開催し、成功をおさめた。

生物学、医学、情報科学を専攻する若手研究者

が交流することで、それぞれが自らの生命科学

観に良い刺激を受け、多角的に生命現象を捉え

られるように成長した。その結果、wetとdryの

両方の知識および研究経験を持つ若手研究者

が多数育成され、その中には、異なる領域の研

究室の橋渡しを引き受け、中心的存在として融

合研究を推進し、一流誌に成果を公表する若手

研究者も見られた。一部の例を挙げれば、先端

生命科学研究所のRAの１人は、実際に医学研究

科で行われた赤血球の低酸素応答の実験の代

謝物質の変動の解析結果から赤血球のシミュ

レーションモデルを構築し、そのモデルによっ

て赤血球が低酸素を感知するメカニズムを解

明した。医学研究科では、数学的な観点から論

理的な流れを構築し直したり、網羅的なデータ

から必要なネットワーク構造を抽出したりす

ることのできる人材が育成された。理工学研究

科では、定量的なイメージング技術開発のため

に蛍光タンパク質の改変を自ら行いながら、そ

れにより得られた複数蛍光像を一般逆行列の

知識を利用してスペクトルに分解したりニュ

ーラルネットワーク技術を用いて定量化でき

る情報処理技術に詳しいwetバイオロジーの研

究者を育成できた。最終的に、システム生物学

にふさわしい内容で学位を取得したRA 37名に

「バイオサイエンス連携研究プログラムの

Certificate」を授与した。wetとdryの融合が

まだ業績に結実してはいないものの両者をよ

く理解している若手研究者も数多く見受けら

れ、今後、彼らから画期的かつユニークな研究

が現れるものと期待できる。 

 

3)研究活動面での新たな分野の創成と、学術的

知見等 

 慶應義塾大学における生命科学研究の３つ

のリソース、すなわちゲノム・プロテオーム・

メタボローム解析技術(領域A)、バイオプロー

ブ創製技術(領域B)、in vivoの生命現象解析技
術(領域C)を活用し、生命科学、医学、情報科

学分野が密接に連携し、ITを駆使したデータ駆

動型のシステム生物学の学際研究分野が創成

された。インフォマティクス・コアの大量デー

タに基づく生命システムの理解(領域A,Cの連

携)では、ゲノム(清水、工藤)、プロテオーム(柳

川、斎藤)、メタボローム(曽我、冨田)の大規

模データの取得を推進するとともに、21,22番

染色体の詳細な生理機能の解析、タンパク質お

よびドメイン間相互作用ネットワーク解析と

データベース化、メタボロームのハイスループ

ット解析、Multi-omicsデータの可視化など、

分子・細胞レベルの豊富な知識に基づいて組織

レベルなどの高次生命現象をモデル化・探究す

る基盤技術を開発することができた。生理活性

プローブによる生命システムの制御(領域B,C

の連携)では、新しい生理活性プローブの開拓

とこれまでに開発したバイオプローブについ

て、実際に生命システムの制御やイメージング

への応用が展開された。具体的には、糖尿病再

生医療に有望な薬剤の標的分子の解明および

抗癌剤、抗炎症剤として有望な化合物の発見

(梅澤)、糖鎖プライマー法による機能性オリゴ

糖鎖の生産および糖鎖認識を利用した遺伝子

の細胞内輸送機構の解明(佐藤)、培養細胞を利

用した酵素の発現系と機能測定系による機能

解明(島田）、ゲノム情報に基づく有用酵素の



 
 

様式２ 
【公表用】 

慶應義塾大学（Ａ２４）―4頁 

デザイン（太田)、複数の細胞内セカンドメッ

センジャーを全く同時に計測できる細胞内シ

グナル伝達相互作用解析技術の開発(岡)など

に成功した。最終的に、領域A,B,Cの融合研究

により、ガス分子を介した新しい代謝制御機構

の研究、赤血球細胞内代謝や大腸菌の中心炭素

代謝のモデリング・シミュレーション、大脳皮

質形成における神経細胞の行動シミュレーシ

ョン、水分子の選択的透過に関与するアクアポ

リンの分子動力学シミュレーション、癌・糖尿

病などの疾患のシステム生物学による理論的

な治療方針の解析など、実用化を視野に入れた

応用研究に発展した(末松、冨田、曽我、仲嶋、

安井、内藤、北野)。例えば、コンピューター

シミュレーションと生きた大脳皮質細胞を用

いた培養実験を有機的に組み合わせることに

より、分散細胞の再凝集培養時における細胞選

別を引き起こすための個々の細胞の挙動の違

いを推定することができた。また、臨床実験・

代謝物質の測定・コンピュータによるシミュレ

ーションなど分野を横断する「代謝システム生

物学」などの新しい研究分野が生まれ、新規バ

イオマーカーの発見など、具体的な成果に結び

つけることができた。５年間にわたる研究成果

は、Nature、Science、Nature Cell biology、
Nature Biotech、PNASをはじめとした国際ジャ
ーナルに総計320報以上発表された。 

 

4)事業推進担当者相互の有機的連携 

 拠点リーダーのイニシアチブによる遠隔講

義や、若手研究員だけでなく事業推進担当者も

多く参加した合宿形式のワークショップを通

じて、キャンパスを越えた研究交流が盛んにな

り、新しい異種融合領域の創成への基盤ができ

た。また、実際に特定の専攻をもつ学生が異な

る拠点で目的指向型の短期滞在研究を経験す

ることにより、事業推進担当者相互の活発な協

同研究が組織された。具体例として、研究テー

マ「バイオシミュレーションによる新規赤血球

機能の探索と応用」では、理工学研究科3名、

医学研究科5名、政策・メディア研究科5名のRA

が複数のサブ拠点での相互乗り入れ型短期実

験滞在を経験し、うち2名は複数の英文原著論

文を完成させた。また、研究テーマ「遺伝子ネ

ットワークとタンパク質相互作用解析」では、

理工学研究科で独自に開発したin vitro virus
法を用いてヒトの遺伝子ネットワークを大規

模解析し、産出された大量の相互作用データに

ついて政策・メディア研究科でインフォマティ

クスにより解析・検証するというwetとdry生物

学の効率のよい連携により、大きな研究の進展

がみられた。これらの例で共通して見られる

Multicentricな拠点形成の大きな利点は、（１）

一時的にも本務先を完全に離れることにより

目的指向型の実験をdeadlineを設けて集中し

てできたこと、（２）素要素からシステムの全

体像へ向かうボトムアップ型考察と、現象や網

羅情報から原因要素を究明するトップダウン

型考察の手法を短期的に経験できたこと、（３）

ベンチサイドの問題解決のための議論を必要

に応じてface-to-faceかつリアルタイムに遠

隔拠点間でできたことなどが挙げられ、サブ拠

点間の地理的な遠隔性は大きな問題とはなら

ないことが分かった。 

 

5)国際競争力ある大学づくりへの貢献度 

 本 プ ロ グ ラ ム に よ り 、 ７ 名 の RAが

Massachusetts General Hospital(Prof. 

Rakesh)、Duke Univ.(Prof. Jarvis)、Univ. 

Aalborg/Denmark (Prof. Sinkjaer)、Forsyth 

Institute/Boston(Dr. Soukos) 、 Univ. 

Nebraska-Lincolin (Prof. Moriyama) 、

University of Auckland (Dr. Connor)、UCLA 

(Prof. Bonavida) 等の欧米拠点に３～６ヶ月

間の短期留学や共同研究を行い、その成果の一

部は国際一流雑誌に掲載された。その他にも、

海外の研究機関との共同研究は多数行われて

おり、また、国際会議の主催や、ノーベル賞学

者のPeter Agre教授ら海外から多くの研究者を

お招きして、有意義な意見交換や技術指導を行

うことができた。さらに、本プログラム開始年

度から毎年継続的に、中国、韓国、台湾、タイ、

バングラディッシュなど海外からの留学生を

RAとして受け入れており、アジアを中心とする

国際的な研究拠点形成に向けて活動の充実を

図った。 

 研究の独自性や水準の高さは国際競争力に

とって重要な要素になると考えられるが、本

COEでは、日本独自の技術であるin vitro virus
法を用いたタンパク質間相互作用ドメインの

スクリーニングとそれを十分に活用するため

の情報処理技術の開発、ヒト人工染色体HAC保

有マウスの作出法の開発、部位特異的安定同位

体標識が可能となる無細胞遺伝子発現系の開

発など、国際的にも独自性のある分野を築くこ

とができた。また、国際ヒトゲノムプロジェク

トのメンバーとして、今後の生物学の基盤情報

として重要な価値を持つ高精度塩基配列を産

出し、これらの情報を活用した疾患原因遺伝子

の探索の分野では世界的な競争力を備えてい

る。さらに、哺乳動物を対象としたメタボロー

ム研究では、生命科学、医学、情報科学分野が

密接に連携した世界最先端の研究環境が整い、

トランスクリプトーム、プロテオーム、メタボ

ローム研究が一箇所で行えるシステム生物学

の拠点が形成された。 
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6)国内外に向けた情報発信 

 Nature、Scienceなど読者層が広い国際誌へ
の論文発表に加え、国内外での口頭発表や関連

シンポジウム開催により研究成果を広く公開

した。ヒトゲノム高精度配列解析などの研究成

果が多数の新聞・雑誌・テレビ等を通じて世界

中で報道された。４キャンパスを結んで実施し

た遠隔講義の経験を活かし、先端生命科学研究

所で実施される講義の一部をSOI ASIA（School 

of Internet Asia Project）にて、アジア各国

の大学へと配信を開始した（12ヵ国24大学が参

加）。 

 

7)拠点形成費等補助金の使途について（拠点形

成のため効果的に使用されたか） 

 ４つのキャンパスが連携する拠点形成のた

めに、全地点を同時接続可能な遠隔会議システ

ムを導入することにより、離れたキャンパス間

での講義とディスカッションを円滑に行うこ

とが可能となった。また、多くの博士課程学生

をRAとして採用することができ、留学の補助な

ど学生の研究活動の活性化に寄与するととも

に、これらRAに対して「システム生物学」とい

う境界領域に向けての動機付けを行うことが

できた。本COEによるPD雇用費は、例えばwetの

研究室にdryの研究者がPDとして常駐すること

で、異分野の研究者が日常的に議論を戦わせた

り、dryの研究者が実際に生きた細胞や組織を

観察し続けることを可能とし、システム生物学

を担う若手研究者の育成にきわめて効果的で

あった。その他、実験に必要な消耗品や機器費

について、複数専攻に跨いだ融合研究に戦略的

に資金が配分されたことは極めて効果的であ

った。 

 

②今後の展望 

これまで、本プログラムでは理論、モデル化、

実験が一体となった研究を推進できる体制を

構築し、異なる専攻での融合研究の加速。これ

を本２１世紀ＣＯＥプロジェクトの更なる推

進と統合の一つの中核拠点とすると共に、国際

的にも、赤血球や大腸菌、癌などの疾患、神経

系などをモデルとして、ゲノムネットワークや

代謝システム生物学の仮説の構築と実験によ

る検証を行い、生命システムの基礎理解の国際

的拠点に発展するように努力してきた。その結

果、本プログラムを通じて、４つのサブ拠点に

またがるウエット生物学とドライ生物学の世

界最高水準の連携・融合研究拠点が形成された

と自負している。本プログラムがスタートした

時点では、システム生物学という言葉はあまり

耳慣れなかったが、ここ数年、システム生物学

という言葉はあらゆるバイオの分野で聞かれ

るようになってきた。平成１８年度から始まる

グローバルＣＯＥでは、２１世紀ＣＯＥで構築

した連携・融合教育研究拠点を基盤として、世

界的な連携拠点へと更なる飛躍を目指したい

と考えている。 

 

③その他（世界的な研究教育拠点の形成が学内

外に与えた影響度） 

システム生物学の分野で先導的な役割を果

たしているE-CELLやロバストネス理論を始め、

ゲノム解析、メタボローム解析、薬剤設計、イ

メージング技術、血管・神経・免疫学など、分

子生物学から、化学、医学、バイオインフォマ

ティクスに至る様々な異なる分野の研究間の

交流により、情報を扱うdry biologyと実際に

生物を扱うwet biologyの双方に精通した国際

的に優れた若手研究者が本COEで育成され、シ

ステム生物学の指導的役割を学内外で担うよ

うになってきた。人材育成を含めたシステム生

物学に対する包括的な取り組みとしては世界

に類がなく、先端生命科学研究所が世界の卓越

した研究室に贈られる「IBM Shared University 

Research Award」を受賞し、Natureでも紹介さ

れるなど学術的にも国内外の注目を集めた。 

 

研究領域の融合によるシステム生物学の確立 
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②国際会議等の開催状況【公表】 

（事業実施期間中に開催した主な国際会議等の開催時期・場所、会議等の名称、参加人数（うち外国人参加者数）、主な招待講演者

（３名程度）） 

・平成14年9月16日～18日、慶應義塾大学鶴岡タウンキャンパス 先端生命科学研究所 

日米合同ワークショップ「有用微生物のシステム生物学」 

参加人数：約100名（うち外国人20名） 

主な招待講演者：Timothy J. Donohue(Univ. of Wisconsin-Madison), Michael Laub(Harvard Univ.), John Leigh(Univ. 

of Washington) 

・平成15年6月25～27日、慶應義塾大学鶴岡タウンキャンパス 先端生命科学研究所 

First IECA Conference on Systems Biology of E.Coli 

参加者数：141名（うち外国人44名） 

主な招待講演者：Sydney Brenner(The Salt Institute for Biological Studies, U.S.A.), Michael Ellison(Univ. of 

Alberta,Canada), Bernard O. Palsson (Univ. of California, San Diego,U.S.A.) 
・平成15年9月18日、日本科学未来館 

Workshop on Control Theory for Systems Biology 

参加人数：約50名 (うち外国人20名) 

主な招待講演者：John Doyle (California Institute of Technology), Tau-Mu Yi (ERATO Kitano Project and Caltech), 

Mustafa Khammash (UC Santa Barbara) 

・平成15年11月20～21日、慶應義塾大学理工学部矢上キャンパス 

慶應義塾大学21世紀COE国際シンポジウム「システム生物学による生命機能の理解と制御」 

参加者数：約70名 (うち外国人20名) 

主な招待講演者：Douglas Brutlag(Stanford University, USA)、Helge Prinz(Westfälische Wilhelms-Universität 
Muenster, Germany)、Ghia Euskirchen(Yale University, USA) 

・平成15年12月11～13日、慶應義塾大学三田キャンパス 

Keio International Symposium: Microcirculation: a gateway for diagnostic and therapeutic interventions. 

参加者数：約60名 (うち外国人20名) 

主な招待講演者：D Neil Granger (Shreveport, LA, USA), Charles Michel (Imperial College, London, UK) 

・平成17年7月6日～7日、慶應義塾大学三田キャンパス 

文部科学省リーディングプロジェクト 細胞・生体機能シミュレーションプロジェクト国際シンポジウム 

参加者数：255名（うち外国人8名） 

主な招待講演者：James B.Bassingthwaighte （Prof. Univ. of Washington）Marcos Intaglietta (Prof. Univ. of 

California San Diego) 北野宏明（北野共生システムプロジェクト） 

・平成18年1月30日～31日、慶應義塾大学信濃町キャンパス 

慶應義塾大学医学部国際シンポジウム  大脳皮質形成と神経細胞移動のダイナミクス 

参加者数：約150名（うち外国人5名） 

主な招待講演者：Dr. Joachim Herz (University of Texas Southwestern) Dr. Franck Polleux (University of North 

Carolina) Dr. Victor Borrell (CSIC-Universidad Miguel Hernandez) 

・平成18年10月31日、慶應義塾大学信濃町キャンパス 

慶應義塾大学薬理学教室、21世紀ＣＯＥプログラム「幹細胞医学と免疫学の基礎・臨床一体型拠点」「システム生物学

による生命機能の理解と制御」共催  Keio Aquaporin Mini Symposium 

参加者数：約50名（うち外国人3名）   

主な招待講演者：Professor Anita Aperia (Department of Pediatrics, Karolinska Institute, Stockholm, Sweden) 藤

吉好則教授（京都大学大学院理学研究科） 藤原一男准教授（東北大学医学部神経内科） 

・平成18年11月27日、慶應義塾大学三田キャンパス 

慶應義塾大学21世紀ＣＯＥプログラム公開シンポジウム「“ウエットバイオロジー”と“ドライバイオロジー”の融合・連携」 

参加者数：約80名（うち外国人8名） 

主な講演者：Masaru Tomita(Keio University), Tomoyoshi Soga(Keio University), Makoto Suematsu(Keio University) 

・平成19年1月17日～18日、慶應義塾大学三田キャンパス 

文部科学省リーディングプロジェクト 細胞・生体機能シミュレーションプロジェクトシンポジウム 

参加者数：148名（うち外国人3名） 

主な招待講演者：柳川弘志（慶應義塾大学）、藤林靖久（福井大学高エネルギー医学研究センター） 
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２．教育活動実績【公表】 
博士課程等若手研究者の人材育成プログラムなど特色ある教育取組等についての、各取組の対象（選抜するものであればその方法を

含む）、実施時期、具体的内容 

 
・ワークショップの開催 
複数キャンパスに離れ研究を進めている研究者の交流を図り、異なる領域で研究するＲＡ・ＰＤの
活発な意見交換・研究成果発表の場としてワークショップを本拠点主催で5回開催した。平成16年度は
鶴岡キャンパス(先端生命科学研究所)、信濃町キャンパス（医学研究科）、矢上キャンパス(理工学研
究科)、各キャンパスで開催した。この３回のワークショップでは、外部から講演者を招聘せず、本プ
ログラムのＰＤ、ＲＡによるポスター発表や口頭発表を中心に行なった。質疑応答などの議論に重点
を置くことで、異なった分野の知識や研究手法を理解し、課題の解決に向けて利用する能力を養成す
ることを目的とした。ポスター発表や口頭発表を通じて、異なるキャンパスで活動する学生が多くの
意見を交換し、またキャンパス内で行なうことにより、塾内の本プログラム以外の参加者も多く、参
加者からのアドバイスを受けることは、学生にとって貴重な経験となった。平成17年度と18年度は、
湘南国際村センターでの2泊3日の合宿形式のワークショップで、ＲＡ・ＰＤによるポスター発表、事
業推進担当者と多数の招聘講師によるシンポジウムや分科会を開催した。システム生物学におけるウ
エット生物学とドライ生物学の融合に向けたbrainstormingや医・工・情報の連携、融合を図り、シス
テム生物学の新たな展開を目指した。 
 
・シンポジウムの開催 
本ＣＯＥプログラムでの研究・教育成果を事業推進担当者及び若手研究者による発表により、広く
アピールすると共に、第一線で活躍する国内外の研究者を招聘し、システム生物学への理解と知識を
深めるシンポジウムを5年間で13件（内、国際シンポジウム3件）開催した。 
 
・遠隔講義の実施 
地理的に離れた理工学研究科・医学研究科・政策・メディア研究科（ＳＦＣ／ＴＴＣＫ）の3拠点4
キャンパスを結ぶ遠隔講義(年13コマ)を平成15年度～平成18年度に渡り行なった。理工学研究科では
「ＣＯＥ生命科学特別講義第一」を大学院科目として新設し、医学研究科では「大学院医学特別講義」
政策・メディア研究科では「バイオインフォマティクス特論」の枠を利用し、ＲＡのみだけではなく
博士、修士課程学生の受講を可能とし、幅広い人材育成のシステムを確立した。Polycom社の遠隔会議
システムView Station FXならびに、動画配信の為のハードウェアVisual Concert FXを中心としたシ
ステムを4キャンパスにそれぞれ設置し、講義側からは演者の映像と授業資料（パワーポイント等）を
配信し、聴講側では聴講者の様子を配信、質疑応答も可能とし、双方向のコミュニケーションを図っ
た。また、平成17年度より、新たに信濃町キャンパスにおける学部教育と連動する形で「分子細胞生
物学」の講義シリーズを４-５月に本COEのRA対象に開講した（90分講義が計約40コマ）。このプログ
ラムは、多細胞生物の組織構築機構を分子や細胞のレベルで深く理解させ、ヒトの各種疾患や各臓器
の病態を根本から理解するための礎を身につけさせることを目指したものである。Wet biology及び
dry biologyの双方において国内最高レベルの教育を提供するため、講師は厳選し、学内にとどまらず、
それぞれの分野で世界のトップランナー・開拓者として走り続けている研究者を外部から多数招いた。
それぞれの第一線で活躍中の講師陣と直接触れ合うことで、その学問に対する姿勢、哲学、基本的な
考え方を掴み取り、将来各人がいかなる分野に進むにしても基盤となるサイエンスの考え方を身に着
けさせることを目標とした。受講学生へのアンケートでも評価は極めて高く、研究への高い動機付け
に貢献できたものと思われる。特色あるハイレベルの大学院教育のモデルとして、羊土社「実験医学」
誌の取材を受け実際の講義風景の紹介がなされたりもした。 
 
・各種助成制度の導入 
若手研究者育成のための競争的PD制度、RA制度、および海外研究活動(国際会議参加、短期留学)助
成制度を導入し、RAは毎年50名ほど(留学生を含む)を採用してきた。生物学、分子生物学、化学、医
学、バイオインフォマティクスなど分野の異なる研究間の交流により、生物を扱うウエット生物学と
情報を扱うドライ生物学との双方に精通した国際的に優れた若手研究者の育成のため、サブ拠点間に
またがり連携研究を行い、システム生物学にふさわしい内容で学位を取得したRA 37名に「バイオサイ
エンス連携研究プログラムのCertificate」を授与した。海外拠点との連携に関しては、これまでに既
に７名のRAが欧米拠点に３～６ヶ月間の短期留学や共同研究を行っており、具体的には、
Massachusetts General Hospital(Prof. Rakesh)、Duke Univ.(Prof. Jarvis)、Univ. Aalborg/ Denmark 
(Prof. Sinkjaer)、Forsyth Institute/Boston(Dr. Soukos)、Univ. Nebraska-Lincolin (Prof. 
Moriyama)、University of Auckland (Dr. Connor)、UCLA (Prof. Bonavida) 等が挙げられる。また
、本プログラム開始年度から毎年継続的に、中国、韓国、台湾、タイ、バングラディッシュなど海外
からの留学生をRAとして受け入れており、国際的な研究拠点形成に向けて活動の充実を図ってきた。 
 

 
 



機関名： 慶應義塾大学  拠点番号： Ａ２４    ２１世紀ＣＯＥプログラム委員会における事後評価結果                 （総括評価）  設定された目的は概ね達成され、期待どおりの成果があった （コメント）  バイオとＩＴの融合という大きなテーマであるが、それによってシステム生物学という観点からみた生物構築の各階層間の相互連係や統合性、生物機能の制御等についてどのような成果が得られたのかについて、例示を含めて考察を明確にしていく必要があるのではないか。  遠隔会議システムの構築はきわめて有用と思われるが、同時にその問題点をも考察されれば今後の役に立つところは大きいと思われる。  ５年間にわたる研究成果は、国際誌へ総計３２０以上の論文として発表され、成果報告書も発刊されている。蛍光プローブ等の生理活性プローブの創製と応用によって、生命情報が網羅的に収集、機能解析され、仮説（in silico）と検証（in vivo）のやりとりによって生命機能の再構成と制御が研究された。糖鎖認識を利用しての細胞内輸送機構の解明、アクアポリンの分子動力学的シミュレーション、複数の細胞内セカンドメッセンジャーの同時計測技術等にも成功している。  人材育成については、異分野間の遠隔講義や研究滞在、リサーチアシスタント（ＲＡ）等を中心としたワークショップの開催等を通じてwetとdryの両方の知識と研究経験をもつ多数の若手研究者が育成され、５０人近くの人材が内外の大学、研究機関、企業等において就職し研究をしている。 本課題のwet biologyとdry biologyの融合という方向は、今後きわめて重要になり、前述の点を明確にした上で、これからもこの方向の推進と、若い研究者の育成に努力していただきたい。  

 


