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国際がんゲノムコンソーシアム(Interna(onal	
  
Cancer	
  Genome	
  Consor(um	
  :ICGC)とは	
  

 国際協力によってがんゲノムに関するカタログを作製しよう
というプロジェクトが提唱され、２００７年の準備委員会を経て、
２００８年に正式に発足した（ヒトゲノムプロジェクト・ハップマッ
ププロジェクトに続く第３の国際ゲノムプロジェクトである）。	
  

 　コンソーシアムの目的は、国際共同研究により、５０種類
のがんについて（それぞれのがんについて少なくとも５００症
例）包括的かつ高解像度なゲノム解析を行い、がんゲノム異
常のカタログを作製し、そのデータを無償で世界中の研究者
に公開し、がん研究の推進を目指すというもの。	
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Large cancer genome projects： 
　　　　　　何のための大型プロジェクトか？ 
　　　　　　何を成し遂げ、何をしているのか？ 
　　　　　　将来の方向性は？	


ICGC	
  Goal:	
  To	
  obtain	
  a	
  comprehensive	
  descrip=on	
  of	
  genomic,	
  
transcriptomic	
  and	
  epigenomic	
  changes	
  in	
  50	
  different	
  tumor	
  types	
  and/or	
  
subtypes	
  which	
  are	
  of	
  clinical	
  and	
  societal	
  importance	
  across	
  the	
  globe.	
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がん遺伝子の発見と分子標的治療の開発	
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Chin	
  et	
  al,	
  Nature	
  Medicine,	
  2011を一部改変	




がんにおけるゲノム異常の多様性:

 　（病理診断を越えた）molecular subtypeによるフラクション化	
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肝臓がん120症例におけるドライバー変異の分布	


一番頻度の高いTP53遺伝子でも全体の40％。3番目以降は全体の10％にしか
変異を認めない。がんで起こっている変異数（30~100個）を考えると、同じ変異の
組み合わせをもっている症例は少ない。	
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これはlong-­‐tail	
  muta=on	
  list	
  （低頻度の変異がたくさん認められる現象）として
知られ、他のがん種でも同様の結果が報告されている。	




Large cancer genome projects：何のための大型プロジェクトか？	


The most important contribution to science of these large-scale 
projects is the generation and transfer of resources, databases and  
technologies to the scientific community.


　各国が協調し、がん種を分担、新しい技術や経験を共有することで、がん
ゲノム解析に関する方法論や経験、変異カタログデータベース、新技術を効
率的に生み出し、それを世界のがん研究者、コミュニティーに無償で活用・共
有してもらい、がん研究・がん医療を推進する。	


がん研究におけるヒトゲノムプロジェクトという位置づけ：	
  
コストは下がったが、解き終えるには数倍難しい問題	




What ICGC has done? : Leading cancer genome research	


1.  The first large-scale project for application of new sequencing 
technologies to medical/disease research


2.  Systematic identification of cancer genes, including therapeutic 
targets, in a wide range of tumors


3.  Discover new cancer genome signatures, which challenge our 
concepts of cancer




1.  The first large-scale project for application of new sequencing technologies to 
medical/disease research


First application of NGS to single solid cancer genome sequencing (2009)	


Large scale cancer genome data analysis (5,000-7,000 cases in one study) (2013)	




2. Systematic identification of cancer genes, including therapeutic targets, in a 
range of tumors




3. Discover new cancer genome signatures, which challenge our concepts of cancer




Provide a publically available world-wide cancer genome database	




1.  Completion of cancer genome catalog and provide a publically 
available world-wide cancer genome database


2.  Standardization of cancer genome sequencing and analysis

            (data analysis, methods)


3.   Pan-cancer analysis and rare cancer analysis


4.   Establishment of global genome data sharing platform (Global 
alliance)	


What ICGC is now doing and where are we going?	
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(新井ら, Hepatology in press) 



まとめ	

  国際がんゲノムコンソーシアムは、がんゲノム研究において主導的な役
割を果たし、新たながん遺伝子の発見やがんゲノムの姿について多くの
研究成果を輩出した。また個別化医療の基盤となるがんゲノムデータ
ベースの構築と公開を着実に進めている。そうした現場に日本の研究グ
ループが継続して参加・貢献することは戦略的に極めて重要。	


  包括的ながんゲノム解析は、がんのフラクション化を指向する。究極の個
別化は1例ごととなるが、適切な層別化についてはまだ十分な科学的な
根拠はない。	


  がんゲノムデータは、現在の我々の技術・知識で開発可能な治療標的を
提示するのみならず、将来のがん治療法開発にとって重要な地図であり、
進むべき方角を照らしてくれる道しるべとなる。	


  がんの複雑性・多様性を理解し、個別化医療の実現と革新的な治療・臨
床開発を進めるためには、（次の世代から産まれる）若く新しい才能と技
術革新に加えて、より大きなデータ が必要である。	


　　　　We need more data, talent and innovation to fight cancer.
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