
生体分子から細胞へ
《ゲノム科学総合研究センター》

第 2 章 

 　1998（平成10）年にゲノム科学総合研究センター（GSC）が設立された。
当時、国際的なヒトゲノム解読計画が進行中であり、日本の貢献度を増やして存
在感を高めることが、ゲノム研究を発展させると考えられたことが背景として
あった。しかし、理化学研究所GSCでの研究はゲノム解読にとどまらなかった。
mRNAの解読やタンパク質構造解析などの分野でも世界的な成果を上げ、その
後の理研におけるライフサイエンス研究を左右することになった。その強い影響
力は今も継続しているといえる。
　GSCでは5テーマ6グループが組織された。榊佳之率いる ヒトゲノムの研究
グループは 国際ヒトゲノム配列決定コンソーシアム（ HUGO）に参加、特に21
番染色体と11番染色体で世界トップの精度で配列を決定し、2003年の解読完了
宣言においても存在感を示した。林﨑良英の 完全長cDNAの解読、横山茂之の タ
ンパク質基本構造の解明も世界的な業績となった。第4のテーマである フェノー
ム（表現形質）の解析においては、城石俊彦によるマウス、篠崎一雄によるシロ
イヌナズナの突然変異体の収集と解析が進められ、2017年現在、わが国の重要
な研究基盤となっている。さらに小長谷明彦によるインフォマティクス、すなわ
ち階層を超えて、生体分子を表現形質に結び付ける機能解明研究は、さまざまな
新しい研究領域をひらいている。
　GSCは2008年にその役割を終えて解散したが、それぞれのグループは発展的
成長を遂げ、その一部は次の第3章で述べるオミックス基盤研究領域（OSC）
へと発展し、さらに第6章で述べる現在のライフサイエンス技術基盤研究セン
ター（CLST）へと至っている。
　その活動は理研外においても、さまざまな分野でその成果が大きく発展展開し
ており、理研精神を体現したゲノム科学総合研究センターは、いわば伝説的な役
割を果たしたといえよう。

第1節　ゲノム科学総合研究センター（GSC）の設立

GSCの基本理念
　世紀の変わり目を控えた1998年、GSCが設立された。ここでは、サイエンス
の基本である「要素還元主義」と「システム再構成」が徹底的に追求された。
　分子生物学では、要素はDNAやRNAやタンパク質などの分子であり、システ
ムは個体ないしは生命全体である。和田昭允初代GSCセンター所長は、ゲノム
から個体まで、「生命の全ての階層における、全ての物質・形質」という概念を
提唱した。それが「オミックスペース」である（図1）。
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　全遺伝情報をゲノム（DNA）とよぶように、それが転ࣸされた産物全てをト
ランスクリプトーム（׬全長cDNA）とよぶ。同様に、プロテオーム（タンパ
ク質）、メタボローム（代ँ産物）、フェノーム（ݸ体の表現形質）と続く。それ
ぞれのカッコ内は実際の物質名である。和ాは、このような生命の各階૚を໢羅
的に、つまりシステマティックに探究する科学のことをオミックス、そして各階
૚がޓいに関係付けられた物質・形質情報の全体をオミックスϖースとよんだの
である。論理的には、これにより、生命というシステム全てを階૚付けられた各
要素にؐݩすることができ、ٯに、階૚性を持つ物質や形質の࿈環が全ての生命
現৅を再現することになる。
　このようなライフサイエンスに対するコンセプトのもとに、ゲノム、トランス
クリプトーム（׬全長cDNA）、プロテオームの全容を解明することが、GSC設
立時の目標となった（ 88年史  343ϖージࢀর）。
　生物は自分とほとんど同じものを複੡する力を持っている。਌から子が生まれ
るこの自己複੡能力は、生物の基本現৅の一つである。それを可能にする仕組み
をઆ明するため、ϝϯσϧは「遺伝子」という֓೦を提案した。そして、ϫτι
ϯとΫϦοΫによるDNA二重らせん分子の発見により、遺伝情報の実体は、
DNA分子上に整列している4छの化学物質（AGCT）の文ࣈ列であることが判
明した。
　それ以来、文ࣈ列によってどんな分子が合成されるのか、生体を構成している

ਤ øɹΦϛοΫεϖーεの֓೦
ɹɹɹΦϨϯδͷ໼ҹ͸σʔλΛɺ྘ͷ໼ҹ͸σʔληοτ࣠Λࣔ͢ɻͦΕͧΕͷਫฏ࣠͸ώτήϊ
Ϝʢ੨ʣͱϚ΢εήϊϜʢϐϯΫʣΛද͢ɻήϊϜ͔Βͷసࣸ෺ɺλϯύΫ࣭ɺͦͷػೳഁ୼ͷ
݁Ռੜ͡Δද࣭ܗݱͷશͯͷΦʔϜΛ၆ᛌతʹࣔͨ͠ΦϛοΫεۭؒΛࣔ͢ɻ
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ϊϜγϯςχʔྖҬɺᶅώτͱ一க͢ΔϚ΢εͷγϯςχʔྖҬ্ͷτϥϯεΫϦϓτϚοϓɺ
ᶆγϯςχʔྖҬΛϊοΫΞ΢τͨ͠Ҩ఻ࢠ૊Έ͑׵Ϛ΢εɻ
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分子は何か（要素）、また、それらの要素がどのような相ޓ作用をして最終的に
生命ݸ体を構成するのか（システム）など、数々のṖ解きが進められた。少しず
つṖは解かれていったが、全てをカバーするような形の理解にはࢸらなかった。
そのような状گの中で、和ాのオミックスϖースの֓೦が登場したのである。あ
らゆる階૚を௒えて物質を࣠に生命を理解しよう、少なくともその前提を作って
しまおうという野๬が、GSCの目標として提示されたのである。
　要素ؐݩ主義の一番のϙイントは、最も大事な要素が何であるかを知ることに
ある。生命であれば、それは生物छかもしれないし、あるいは細胞かもしれない。
いずれにしても、それぞれの総体（システム）を考え、それでどこまで生命を語
りਚくせるかが大事になる。
　和ాはそれまでの生物学からڑ཭を置いた。生命といっても所Ḩは物質で成り
立っているではないか。それなら、生物・生命を物質界にまで広げてଊえ直そう
ではないか。和ాはそう考える。このపఈした物質主義に基づく要素解析とそれ
によるシステム再構成を目標に研究を進めたのがGSCであった。

GSCの組織構成と展開
　センターの課題と具体的な取り組みは、次の五つにߜられた。
　　① ώトゲノム解析ɿHUGOへのࢀ加
　　② RNAトランスクリプトーム解析（ώト・マウスをはじめとする高等生

物）ɿ後に、プロモトーム、エンハンサローム、転ࣸネットワークへと展
開する

　　③ タンパク質高次構造解析
　　④ フェノーム（表現形質）解析ɿシロイψナズナとマウスのಥવ変異体のऩ

集と解析
　　⑤ インフΥマティクスɿ階૚を௒えた情報をऩ集してオミックスϖースを၆

ᛌする
　1998年の発足当初は、上三つ（ゲノム、トランスクリプトーム、タンパク質）
をカバーするグループがそれぞれ作られ、GSCの基本組織ができ上がった。引
き続き、1999年より2000年までに、各要素をシステムにつなげる三つのグルー
プ（マウスミュータゲネシス、シロイψナズナミュータゲネシス、一体的データ
ऩ集؅理解析）が立ち上がった。こうして、要素からシステムへ階૚を௒えたオ
ミックスϖースを解明するGSCの基盤ができ上がった。

第2節　GSCの成果

ヒトゲノム解析
　当時すでに国際的なώトゲノム計画が進行中であり、ώトの全遺伝情報の解ಡ
レースにおいて、アメリカや英国が主導するHUGOにࢀ加し、少しでも貢献割
合を増やすことが目標となった。この目標のために、Ḇ（GSC第2代センター
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長）が主࠻するゲノム構造情報研究グループが立ち上げられた。このプロジェク
トによりGSCが主導する日本のゲノム研究は、ถ国、英国に次͙第3の貢献国
となったが、GSCが担当したώト21番染৭体とώト11番染৭体は、そのシーケ
ンスの精度において世界トップのスコアを挙げた。
　ώトゲノムに関する国際共同研究は2003（平成15）年に解ಡ׬了を宣言した。
さらに、2005年にはチンパンジーのゲノムも解ಡされ、当初の目標を達成した。
その後、次世代シーケンサーがٸ速に発達し、状گが一変した。中国๺京ゲノム
研究所（BGI）のように、生命科学のී通の研究室がゲノム解析を非常に҆価に
外஫できるようになった。また、ゲノムの次のフェーズであるώトのゲノムバリ
エーションを調べるためのセンターが、別్、理研内にできた。これらの事情か
ら2008年、理研の第1期中期計画終了とともに、ώトゲノム解析はその使命を
終えた。
　2016年の時点で過去をৼりฦると、ゲノムシーケンスは、その後、人類進化
などのさまざまな基礎研究だけでなく、がんゲノムやώトの࣬ױ感受性の分野で
஫目すべき成果に結び付いている。特にԤถで、がん࣏ྍや予防医ྍへとつなが
る展開を見せている。このような活ಈには、ώトゲノムのドラフトシーケンスか
ら׬成൛まで推進した技術・人材が大きく貢献しており、GSCがو重な人材を
育てながら活ಈを終了してしまったことはչやまれる。

RNAトランスクリプトーム解析
　GSCの第二の目標は、ゲノムDNAからಡみ取られて（転ࣸされて）、実際の
細胞や組織で機能する遺伝子、つまりmRNAの全情報を解ಡすることである。
具体的には、׬全長cDNAの解ಡである。このために、ྛ⃻（現理事長ิࠤ・
予防医ྍプログラムディレクター）が主࠻する遺伝子構造・機能研究グループが
立ち上げられた。
　理研の第1期中期計画では、このグループは、「ゲノムに何が書かれているか」
について一؏して取り組んだ。その意味では、GSCが掲げた「要素からシステ
ムへ」という目標をண実に推進したグループである。その戦略は、׬全長cDNA
技術やCAGE法といった独自技術を開発し、それを用いて独自のデータを出し、
国際標準データベースの構築、新しいゲノム機能の解明などを推進する、という
ものであった。技術とデータに独創性があるため、その求心力によって研究者を
世界から集めてデータを共有し、国際標準データベースを作ることを目指した。
　RNA（׬全長cDNA）解析プロジェクトは、マウス、ώトのほとんどの׬全
長cDNAをऩ集して解析し、国際FANTOMコンソーシアムを結成して、国際標
準データベースを作ることに成ޭした（第Ⅰ編第2部第4章ิ遺）。また、非タ
ンパクコードRNAが半数以上も存在すること、つまり「RNA新大཮」を発見す
るという重要な成果も上げた。さらに、このデータベースとクローンバンクを利
用して、ࢁத৳໻博士のiPS細胞の開発をはじめ、3名のノーベル賞受賞者が生
まれた。国際FANTOMコンソーシアムは、現在でも最長のྺ史と最大のࢀ加人
数を誇る日本がリードした数少ない国際コンソーシアムである。
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　この活ಈから、①非タンパクコードRNA、②医ྍに応用される新しいバイオ
マーカー、さらに、③転ࣸネットワークをベースとする細胞形質転換など、新し
い分野が開拓された。
　①非タンパクコードRNAに関しては、「機能性RNAフロンティア」として、
2005年に理研のフロンティアシステムの中のプロジェクトが立ち上がった。こ
のプログラムと理研中央研究所ྛ⃻生体分子機能研究室は、GSCの遺伝子構造・
機能研究グループと合ซして、2008年、ྛ⃻を領域長とするオミックス基盤研
究領域（OSC）が設立された。
　OSCでは、転ࣸҼ子が織りなすネットワークを分子レベルで解明するシステム
（LSAɿLife Science Accelerator）を構築し、FANTOM4（F4）とFANTOM5
（F5）を推進した。ここで解明された転ࣸҼ子ネットワークは、細胞の運命を決
定論的に規定する役割を果たしており、最初は単芽球の細胞ג（THP-1）を題
材に解析された（F4）が、その後、F5では、ώトのछ々の細胞の転ࣸҼ子ネッ
トワークを解明し、転ࣸҼ子ネットワークとプロモーターのඦ科事典（データ
ベース）を構築した。研究者が作成したい細胞（目的細胞）のネットワーク地図
が分かっていれば、この転ࣸҼ子ネットワークをどんな細胞に移৩しても、iPS
細胞を経由せず、直接、目的細胞に転換できる直接細胞転換システムを構築した。
　その後、研究領域の拡大やए手の成長などに൐い、ゲノムセンターの活ಈのए
ฦりを図るため、ྛ⃻はディレクターの役をΧϧχϯν（Piero Carninci）に
ৡった。ྛ⃻自਎は、オミックス技術を含む技術リソースを新しい医ྍ分野に応
用することを目指し、社会知創成事業の中に予防医ྍ・਍断技術開発プログラム
（PMI）をスタートさせた（第Ⅰ編第3部第4章をࢀর）。一方、従来のゲノム解
析施設とともに、非タンパクコードRNAの研究活ಈをカルニンチが引き継いだ。
2016年現在、CLSTの機能性ゲノム解析部門として活ಈしている。

タンパク質高次構造解析
　ゲノムDNAからmRNAにಡみ取られた遺伝情報は、次にタンパク質へと຋༁
される。そのため、生体分子や機能分子となるタンパク質の基本立体構造を全て
解ಡすること（プロテオストラクチュローム）がGSCの第三の目標となった。
このために、横ࢁ（現上੮研究員）が主࠻するタンパク質構造・機能研究グルー
プが立ち上げられた。
　系統的なタンパク質の立体構造解析は、1998年-2001年のタンパク質基本構
造解析計画、2002年-2006年のタンパク3000プロジェクト、2007年-2011年の
ターゲットタンパクプロジェクトを通して、一؏して取り組まれた。
　タンパク3000プロジェクトでは、当初の和ాの計画どおり3000ݸのタンパク
質の立体構造を大学との協力のもとに解明した。この際、第一のώトゲノム、第
二の׬全長cDNAを通して解明されたゲノムにコードされているタンパク質の
コーディング領域2ສݸのうち、基本構造は1ສݸ存在することから、和ాは
。を日本が担当する戦略を立てたのであるݸ3000
　これはゲノム計画から和ాが学んだ܇ڭであった。このような国際協力でつく
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らねばならないデータベース構築に関しては、日本が全部を取ろうと思ってはい
けない。国力から考えて第2位の地位をૂうべきである。アメリカが半分の
解明すれば、第2位の地位を得ることができるといݸなら、日本は3000ݸ5000
う戦略を立てた。このことから、タンパク3000プロジェクトが始まった。最終
的に見事に3000ݸの解明に成ޭしたのである。
　さらに、次のターゲットタンパクプロジェクトにおいて、シグナル伝達カス
ケードにマップされる一࿈のタンパク群の高次構造を見ることにより、タンパク
質間の相ޓ作用によるシグナル伝達機能をઆ明しようと試みた。これらの活ಈか
ら、߅ഏがんༀであり、上ൽ性増৩Ҽ子受容体（EGFRɿEpidermal Growth 
Factor Receptor）の્֐ༀであるゲフィチニブの効果が、そのがん細胞のEGFR
に変異があるかどうかで決まるメカニズムなど、さまざまな分子機能の解明が成
し਱げられた。
　このターゲットタンパクプロジェクトの後継として、2012年-2016年まで創
ༀ等支援技術基盤プラットフΥーム事業が推進された。全国のアカデミアの創ༀ
研究の支援活ಈであり、これは、社会知創成事業（後の産業࿈ܞ事業）において
ढ़உが推進している創ༀ・医ྍ基盤技術プログラムの一環として、その基盤౻ޙ
システムに組みೖれられている。
　これらの活ಈは、2013年よりCLSTの発足に൐い、二つに分けられた。നਫ
ඒ߳ࢠが主࠻するグループは、ストラクチュローム研究の主流としてCLSTの構
造・合成生物学部門となって継続され、横ࢁは上੮研究員となり現在でも上੮研
究員として活ಈを継続している。

フェノーム解析
　遺伝子の分子৙ཚ（変異）が起こったとき、ݸ体の表現形質にどのようなӨڹ
が出るかを調べるミュータゲネシス（ಥવ変異体解析）プロジェクトが計画され
た。分子からシステムが構成される機構を理解するには、遺伝情報の源流である
ゲノムDNAに変異が起こったとき、どの表現形質がӨڹを受けるのかを調べな
くてはならない。遺伝子DNAがどのような表現形質を制ޚしているのか、さら
にはRNA、タンパク質が織りなす表現形質にࢸるネットワークを解明すること
が研究対৅となる。
　具体的な対৅生物は、ಈ物（マウス）と植物（シロイψナズナ）のಥવ変異体
の໢羅的ऩ集であり、その研究内容は表現形質にӨڹを及ぼしている分子を解析
することである。マウスのಥવ変異体ऩ集解析のために、৓ੴが主࠻するಈ物ゲ
ノム機能情報研究グループ、シロイψナズナのಥવ変異体ऩ集解析のために、ࣰ
࡚一༤が主࠻する植物ゲノム機能情報研究グループが立ち上げられた。
　そもそも、マウスのಥવ変異体ऩ集には、多くのマウスをࣂ育しなければなら
ないため、ڊ大なマウスࣂ育施設がある理研筑波研究所で実施することがݕ౼さ
れた。しかし、当時、文科লの担当科学׭であったউ໦ݩ也は、これらのマウス
ಥવ変異体の解析には、分子要素と表現形質を結び付ける階૚を௒えた解析が必
要と判断し、あえて横浜に৓ੴのグループを置く判断を下した。その結果、

366

ୈ
û
෦
　
研
究
ج
൫
Π
ϊ
ϕ
ồ
γ
ἀ
ϯ

Ⅱ



RNA遺伝子の分子要素を解明している遺伝子構造・機能研究グループとも地理
的にۙくなり、GSCの有する׬全長cDNA資源とゲノム解析資源は、ಥવ変異
体解析にྑい効果をもたらした。
　ただ、ಥવ変異体の解析には、かなりのマウスࣂ育容量が必要である。筑波研
究所のマウスࣂ育容量だけでなく、横浜研究所でもࣂ育施設の拡ॆが必要となっ
たため、当時の横浜研究所長小川智也の஥介により、味の素（ג）の東戸௩研究
所にマウスࣂ育施設を1999年11月からԾ設させてもらうことになった。その後、
2005年9月に東戸௩から理研筑波研究所への移設を経て、2007年までの間に、
1ສ系統におよぶENU変異マウス群（変異マウスライブラリー）の構築を見事
やり਱げた。このو重なマウスݸ体資源は、東戸௩マウスࣂ育施設のด所ととも
に、小഼༟一が主࠻する筑波研究所のバイオリソースセンター（BRC）に移され、
今日でもBRCのマウスݸ体資源の大きな部分を઎めている。
　その後、2007年度຤、理研第1期中期計画終了とともに、GSCのಈ物ゲノム
機能情報研究グループは、その役割を終え、終了した。৓ੴは国立遺伝研の本務
に෮ؼし、当グループの残り3チームは、BRCに統合された。
　1999年10月にࣰ࡚がスタートしたGSCの植物ゲノム機能研究グループは、দ
Ҫೆのࢀ加を得て、シロイψナズナの໢羅的な変異体作੡プロジェクトを開始し
た。これは、5年間のプロジェクトで、トランスϙκンを用いた遺伝子ഁյ型の
変異体を1ສ8000ライン、エンハンサーを含むT-DNAを用いた遺伝子過৒発現
型の変異体を7ສライン、さらに׬全長cDNAの過৒発現対を含めて໿10ສछ
類の変異体を作੡した。また、5000ラインの1遺伝子ഁյ系統を作੡し、これ
を用いて໢羅的な表現型解析（フェノーム解析）を実施した。さらに、遺伝子構
造・機能研究グループと協力してシロイψナズナの׬全長cDNAのऩ集と解析
を行い、これらの解析システムの構築も行っている。
　2000年に、ਿࢁୡ෉が主࠻する植物科学研究センターが発足していた。GSC
の植物グループは、植物研究の非常に重要な礎を築いたあと、2005年より始ま
る植物科学研究センター第2期に、植物ゲノム機能情報研究グループが合流する
形で発展的に解消した。

インフォマティクス
　和ా構想のオミックスϖースとは、それぞれの階૚のオミックス（全物質情
報）を相ޓに結び付けたものであった。それを実現するために、DNA、RNA、
タンパク質の分子から表現形質にࢸるデータを、一体的にऩ集؅理・解析する必
要がある。このための情報科学を推進するため、2000年、和ాが情報科学グルー
プを作り、2002年、খ長୩が主࠻するゲノム情報科学研究グループへと引き継
がれた。さらに、横浜研究所全体のIT基盤を支えることを目的としたインフΥ
マティクス基盤施設が、2001年、ଜ্෢ӫを施設長として立ち上げられた。
　以上によりインフΥマティクスの基盤が出そろったが、その後多くのチームの
改変を൐いつつ、MDGRAPE-3（と-4）などの௒高速ઐ用コンピュータをହ஍
ਅ߂ਓが開発し、๛ా఩郎が、全理研における研究データを機能的に࿈結し格ೲ
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する Semantic Webを利用した 理研サイネスを開発するなど、数々の成果を残し
ている。
　その後、ゲノム情報科学研究グループは、GSCの発展的解消に伴い、その役
目を終了した。さらに、インフォマティクス基盤施設は、姫野龍太郎が主宰する
全理研を視野に入れた情報基盤センターに併合された。

第3節　GSCの発展的解消

各分野への展開
　2003（平成15）年HUGOが一段落し、理研が独立行政法人として第1期中期
計画を開始したのを契機に、GSCは初代所長の和田から第2代センター長の榊
に引き継がれた。第1期中期計画は、遺伝子構造・機能研究グループのマウスゲ
ノムエンサイクロペディアプロジェクトからゲノムネットワークプロジェクトへ
の展開、タンパク3000プロジェクトをターゲットタンパクプロジェクトへさら
に展開するなど、大きな科学の流れを作っている。
　GSCの活動を振り返ると、終了するまでの10年間に、要素からシステムへと
いう命題を持ち、5課題、六つのグループが立ち上がったが、ゲノム、RNA、
タンパク質の要素（生体分子）の解明、分子とシステム（個体）を結び付ける階
層を超えた変異体の科学と、いずれも当初の目標を大きく超え、輝かしい成果を
残している（図2）。
　ゲノム構造情報研究グループ、動物ゲノム機能情報研究グループ、植物ゲノム
機能情報研究グループ、ゲノム情報科学研究グループとインフォマティクス基盤
施設は、その使命を終えたり、他のセンターと合併したりして、新しい展開を見
せている。遺伝子構造・機能研究グループは、すでに述べたとおり、オミックス

1998年 1999年 2000年 2001年 2002年 2004年 2005年 2007年 2008年////

遺伝子構造・機
能研究グループ

オミックス基
盤研究領域へ

生命分子シス
テム基盤研究
領域へ

先端計算科学
研究領域へ

生命情報基盤
研究部門へ

バイオリソー
ス連携研究グ
ループへ

植物科学研究
センターへ

情報基盤セン
ターへ

タンパク質発現
・高度化施設

タンパク質構造・
機能研究グループ

ゲノム構造情報
研究グループ

動物ゲノム機能情
報研究グループ

植物ゲノム機能情
報研究グループ

ゲノム情報科学
研究グループ

インフォマティ
クス基盤施設 情報基盤施設 ゲノム基盤施設

ゲノム機能情報
研究グループ

システム情報生物
学研究グループ

タンパク質基盤
研究グループ

図 2　GSCの推移
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基盤研究領域を作り、国際FANTOMコンソーシアムをリードし、さらなる転ࣸ
ネットワークやプロモトーム、エンハンサロームの研究にೖっていった。タンパ
ク質構造・機能研究グループも、独立した解析センターである生命分子システム
基盤研究領域を作り、各々独立したセンターとして、世界をリードする研究を推
進した。このように、GSCの全てのグループが未来に向かって発展的に展開す
る形で、GSCは2008年3月に10年間の役目を終えたのである。

GSComplexの設立
　1998年のGSC創立以来、࿡つのグループは、階૚を௒えて物質・形質間の
ネットワークを解析するというオミックスϖースの基本֓೦に基づき、独創的な
研究体制を築くとともに、素晴らしい研究成果を上げることができた。残೦なが
ら、行政的な理由からGSCは発展的解消をすることになったが、ここで培われ
た人材やネットワークを継続させることで、日本の研究コミュニティーに重要な
貢献がもたらされるのは明നであった。そのため、GSCに関する情報ަ換会
（GSComplex）を作ろうという考えが和ాから提案された。
　2008年9月24日に第1ճ幹事会が開かれ、メンバー
の強いر๬により和ాが組織長となった。10月1日に、
コアメンバーのྛ⃻、横ࢁ、ࣰ࡚、ീඌప、দඌହ樹
（当時横浜推進部長）で第1ճの会議が持たれた。こ
の時に、GSComplexの֓೦の図（図3）が和ాから
提示され、さらに、110名の会員名฽など推進部から
提出された。和ాが強調したのは、「年دりが集まっ
た同૭会みたいなものをやりたくない。एい研究者が
登っていく登ཽ門のようなシンϙジウムを開きたい」
という点である。
　そこで、ҕ員会を何度か開き、2009年7月7日に第
1ճのGSComplexシンϙジウムを開いた。この日にちなみ、このシンϙジウム
を「GSCࣣ夕ミーティング」と命名した。全世界からएい研究者をটᡈし、さ
まざまなスタイルで自らの研究を発表するシンϙジウムになった。初期にはその
資金として、和ాが所ଐする東京۞楽部からد付金をもらい、第5ճまで開࠵し
た。2年間の空നのあと、2017年7月11日の第6ճ以降、理研運営費ަ付金によ
り資金が提供されるようになったことをܖ機として、学問分野をライフサイエン
スから全ての自વ科学に拡大し、名前を「理研さくらシンϙ」と改め、現在に
など世界的に有名な研究成（तڭ現東京大学）っている。この間、্ଜ૝ଠ郎ࢸ
果を出したएい研究者が続々とࢀ加し、ྑい意味でのジョブマーケット（求人ࢢ
場）ともなった。有能な人材の育成というGSCの基本思想は、現在も຺々と生
きているといえる。

ਤ úɹ(4$PNQMFYの֓೦
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