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９万⼈分の DNA を全ゲノム解析して最適医療への適⽤を探る 厚⽣労働省 
 
「全ゲノム解析」という⾔葉は難しい⾔葉である。遺伝⼦を構成するＡＧＴＣ（下の全ゲノ
ム解析、キーワードを参照）の並びをすべて読みだすとなると⼤変な労⼒と期間を要する。
ヒトゲノム計画とは異なるものだろうとも思ったが、こちら（全ゲノムシーケンシング 

https://www.cosmobio.co.jp/product/detail/whole-genome-sequencing-novaseq-
mag.asp?entry_id=35852）には、次のように記されている。解析技術の進歩には⽬を⾒張る
ものがある。 
 

NovaSeq6000 システムは、複数の選択肢から最適なフローセルを選択することで、全ゲ
ノムシーケンスからトランスクリプト
ームまで、幅広いアプリケーションに
対応したイルミナ社の最新⼤規模シー
ケンサーです。⼤規模シーケンサー
HiSeqX と⽐較して、時間あたり 3 倍
のデータ量を達成しました。⼀回のシ
ーケンス解析により⼤量のデータを取
得できるため、短期間かつ安価に、幅
広いアプリケーションを提供できま
す。マクロジェン社は NovaSeq6000 を
⽤いた次世代シーケンス解析により、
全ゲノム配列が同定されていない⽣物
種の全ゲノム配列を決定します。全ゲ
ノム配列が解析されている⽣物種にお
いては、取得した全ゲノム配列データ
を、データベース等より取得した全ゲ
ノムリファレンス配列と⽐較します。 
 
昨年 12 ⽉ 20 ⽇の⽇本経済新聞にもこ
の内容が報じられた。10 万⼈×費⽤ 10
万円／⼈として、総費⽤は 100 億円。
この初期投資で効果的な治療ができる
ようになれば安いものか。 



全ゲノム解析、最⼤ 10 万⼈超 がん・難病の治療に活⽤ 
 ⽇本経済新聞 2019/12/20 
厚⽣労働省は 20 ⽇、がんと難病の患者を対象に、すべての遺伝情報（ゲノム）を網羅的に
調べる全ゲノム解析の実⾏計画を公表した。3 年程度で最⼤ 10 万⼈超の患者を⽬標に解析
を進める。データベースを構築し、企業の創薬などに活⽤できるようにする。英国をはじめ
欧⽶各国が全ゲノム解析に本腰を⼊れており、⽇本も国際競争のなかで効果の⾼い治療⽅
法の開発につなげていく。 
数値⽬標はこれまでの研究を通じてすでに検体を提供した患者の⼈数も含めている。がん
は 6 万 4 千⼈分、難病は 2 万 8 千⼈分だ。さらに新たに検体を提供する患者が年に 1 万⼈
程度いるとみており、最⼤で 10 万⼈超に達する。検体の数にすると 20 万体超になる。 
⽇本で⼤規模な全ゲノム解析をするのは初めてだ。がんや難病は遺伝⼦の変異によって発
症するが、地域や⺠族の違いで傾向が異なる。解析が進めば⽇本⼈に効果的な治療⽅法の開
発につながる可能性が広がる。 
ただ今回の数値⽬標は必要に応じて⾒直す。厚労省はすでに患者から提供された難治性の
がんなどの検体を中⼼に 2020 年から先⾏解析に着⼿する。結果をみながら新たな検体の解
析⽅針を定める。 
データベースは企業や研究機関に活⽤してもらう。製薬会社は病気と関連する遺伝⼦を特
定し、その遺伝⼦が作るたんぱく質を標的にした薬を開発できる。副作⽤が少なく効果も⾼
い新薬につながる。 
政府内には、将来的には糖尿病や認知症などの患者にも対象を広げ、予防などに役⽴てる研
究を推進する構想がある。100 万⼈規模のゲノムデータを集めることも視野に⼊れている。 
政府は先⾏して国家プロジェクトに取り組んでいる英国を参考に今回の実⾏計画を策定し
た。英国ではすでに 10 万検体の全ゲノム
検査を実施した。フィンランドも⼒を⼊れ
ているほか、エストニアでは 18 歳以上の
20 万⼈近くが国の遺伝情報の収集事業に
参加する。⽶国は国⽴衛⽣研究所などを中
⼼として 100 万⼈を⽬標にゲノム解析の
データ整備を⽬指す。 
本⽇の⽇本経済新聞の記事（右）は上に⽰
した⽇本経済新聞 2019/12/20 の記事と同じ内容である。 
 
元となる資料である厚⽣労働省の「全ゲノム解析等実⾏計画について（2019.12.20）」は次
を参照のこと。 
 https://www.mhlw.go.jp/stf/newpage_08564.html 
なお、この資料よりの概要は以下に貼付した。 



○ 本格解析に向けた体制整備・人材育成、倫理的・法的・社会的な課題への対応、産学連携・情報共有の体制構築、
知的財産等・費用負担の考え方、先行研究との連携について引き続き検討を進める。

○ がんの全ゲノム解析等を進めるにあたり、まず先行解析で日本人のゲノム変異の特性を明らかにし、本格解析の
方針決定と体制整備を進める。このため、最大3年程度を目処に当面は、主要なバイオバンクの検体(現在保存され
ている最大6.4万症例(13万ゲノム))及び今後提供される新たな検体数αを解析対象とする。

○ がんの先行解析では、そのうち、当面は解析結果の利用等に係る患者同意の取得の有無、保管検体が解析に十分
な品質なのか、臨床情報の有無等の条件を満たして研究利用が可能なものを抽出した上で、５年生存率が低い難治
性のがんや稀な遺伝子変化が原因となることが多い希少がん（小児がんを含む）、遺伝性のがん（小児がんを含
む）（約1.6万症例（3.3万ゲノム））及び今後提供される新たな検体数βについて現行の人材設備等で解析が可能
な範囲で全ゲノム解析等を行う。※有識者会議での意見、体制整備や人材育成等の必要性を踏まえ、これらのがん種を優先して全ゲノム解析等を実施

○ 難病の全ゲノム解析等を進めるに当たり、まず先行解析で本格解析の方針決定と体制整備を進める。このため、
最大３年程度を目処に当面は、ゲノム解析拠点の検体（現在保存されている最大約2.8万症例（約3.6万ゲノム））
及び今後提供される新たな検体数αを解析対象とする。

○ 難病の先行解析では、そのうち、当面は解析結果の利用等に係る患者同意の取得の有無、保管検体が解析に十分
な品質なのか、臨床情報の有無等の条件を満たして研究利用が可能なものを抽出した上で、単一遺伝子性疾患、多
因子性疾患、診断困難な疾患に分類し、成果が期待できる疾患（約5500症例（6500ゲノム））及び今後提供され
る新たな検体数βについて現行の人材設備等で解析が可能な範囲で全ゲノム解析等を行う。※有識者会議での意見、体制整備や
人材育成等の必要性を踏まえ、これらの疾患を優先して全ゲノム解析等を実施

○ がん・難病の先行解析後の本格解析では、先行解析の結果や国内外の研究動向等を踏まえ、新たな診断・治療等
の研究開発が期待される場合等に数値目標を明確にして、新規検体を収集して実施する。数値目標は、必要に応じ
て随時見直していく。

○ 全ゲノム解析等は、一人ひとりの治療精度を格段に向上させ、治療法のない患者に新たな治療を提供するといっ
たがんや難病等の医療の発展や、個別化医療の推進等、がんや難病等患者のより良い医療の推進のために実施する。

全ゲノム解析の目的

具体的な進め方

体制整備・人材育成・今後検討すべき事項

全ゲノム解析等実行計画（第１版）
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全ゲノム解析等の数値目標

2

※１）がんの主要なバイオバンクは、３大バイオバンクのうちがん症例を有するバイオバンク・ジャパン、国立がん研究センターバイオバンク、がん登録数の上位２位の静岡がんセンター、がん
研究会有明病院、白血病の大規模検体を有する京都大学の５カ所を想定。難病の解析拠点10機関（オミックス解析拠点(7機関）:国立精神・神経医療研究センター、国立成育医療研究センター、
国立病院機構東京医療センター、 東京大学、横浜市立大学、名古屋大学、京都大学／IRUD解析拠点（6機関）:東北大学、国立成育医療研究センター、慶應義塾大学、横浜市立大学、名古屋大学、
大阪大学）を想定。
※２）＋αは今後提供される新たな検体。がん（国立がん研究センター中央病院）では、例年1000件程度。難病（これまでの解析拠点での実績）では、単一遺伝子性疾患約400症例、多因子性疾
患9600症例、未診断疾患900症例程度と想定。＋βは今後提供される新たな検体のうち、先行解析で優先して全ゲノム解析等を実施する検体。がん（国立がん研究センター中央病院）では、例年
数百件程度と想定。難病（これまでの解析拠点での実績）では、例年約2200症例程度と想定。
※３）難治性のがんは、5年生存率が全がん種の平均値（62.1％）より低い難治性のがん2.3万症例（肺0.9万症例、食道0.2万症例、肝臓0.3万症例、胆膵0.2万症例、卵巣0.6万症例、白血病0.1
万症例）、及び臨床的に難治性と考えられ、かつ全ゲノム解析が新たな治療・診断の研究開発に資すると考えられるがん種を想定。
※４）先行解析で研究利用が可能なものは、がん50%程度・難病66%程度と想定。
※５）がんの先行解析では、有識者会議での意見、体制整備や人材育成等の必要性を踏まえ、難治性のがん、希少がん（小児がんを含む）、遺伝性のがん（小児がんを含む）を優先して全ゲノム
解析等を実施する。難病の先行解析では、有識者会議での意見、体制整備や人材育成等の必要性を踏まえ、単一遺伝子性疾患（遺伝性疾患の診断がついたが全エクソーム解析を行っても既知の原
因遺伝子等が見つからない疾患を対象）、多因子疾患（遺伝性疾患とは言えないが全ゲノム情報等を用いた治療法開発が期待でき、かつ一定の症例数を確保できる疾病を対象）、診断困難な疾患
（全エクソーム解析を行っても遺伝性疾病が疑われるが診断困難な症例を対象）を優先して全ゲノム解析等を実施する。

がん種 必要な検体の種類
先行解析

本格解析解析対象の最大症例数 先行解析の症例数

罹患数の多いがん・難治性
がん がん部位（新鮮凍結検体）

＋血液（正常検体）

約5.６万症例（11.２万ゲノム）＋α

難治性のがん、希少がん、遺
伝性のがんの約1.6万症例
（3.3万ゲノム）＋β

先行解析の結果や国内
外の研究動向等を踏ま
えて検討

希少がん
（小児がんを含む） 約0.７万症例（1.４万ゲノム）＋α

遺伝性のがん
（小児がんを含む）

がん部位（新鮮凍結検体）
＋血液（正常検体）

（必要に応じて両親や同胞の
正常検体）

約0.２万症例（0.４万ゲノム）＋α
（必要に応じて両親や同胞の正常検体0.19万ゲノム）

合計 約6.4万症例（約13万ゲノム）＋α - -

対象類型 必要な検体の種類
先行解析

本格解析
解析対象の最大症例数 先行解析の症例数

単一遺伝子性疾患
（筋ジストロフィー等）

血液
（加えて両親の血液） 約0.1万症例（0.３万ゲノム）＋α

単一遺伝子性疾患、多因子疾
患、診断困難な疾患の約5500
症例（6500ゲノム）＋β

先行解析の結果や国内
外の研究動向等を踏ま
えて検討

多因子疾患
（パーキンソン病等） 血液 約2.４万症例（2.４万ゲノム）＋α

診断困難な疾患 血液
（加えて両親の血液） 約0.3万症例（0.9万ゲノム）＋α

合計 約2.8 万症例(約3.6 万ゲノム) ＋α - -

症例数・ゲノム数の合計は、小数点第２位以下の端数処理により、単純な合計数とは異なる場合がある。



全ゲノム解析等の工程表

3

先行解析後、速やかに本格解析最大３年程度を目処に当面の間

実行
計画
策定

本格解析
解析状況や国内外の研究動向等を踏まえ、新規検体を収

集・解析。目標は随時、必要に応じて見直し

先行解析
主に、バイオバンク・解析拠点で保存されている検体及

び今後提供される新たな検体を活用して解析を実施

OJT（On the job training）などで
人材育成を継続。

体制整備・人材
育成を引き続き
継続・検討

体制整備・人材育成
バイオバンクを活用して解析を行いつつ、新規
検体収集に向けて体制整備・人材育成を進める。

今後検討すべき課題（倫理的・法的・社会的課題への対応、
産官学連携・情報共有、知的財産等・費用負担の考え方、
先行研究との連携）

引き続き検討を継続


