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国立がん研究センターの所在地



国立がん研究センターにおけるバンクの歴史

血液DNA/RNA・個別同意取得



バイオバンク
部門

バイオバンクの運営とリサーチコンシェルジェ



国立がん研究センターバイオバンクの強み
質の高い多数の臨床試料と臨床情報・病理情報からなるバイオバンク

液体窒素自動供給管理システム

酸素濃度計を
室内に6カ所設置

バイオバンクカタログ
HosCanR

バイオバンクエディション

問診票データベース
(6ナショナルセンター
共通問診表に準拠)

院内がん登録 HosCanR

試料管理システム
と連動抽出・匿名化

NCBN中央データベース
への個票提供

-研究者は、登録項目から自由に条件を設定
-解析対象とすべき症例や試料を絞り込む
-患者個人を特定する情報は閲覧できない

患者個票

検索画面
試料管理システム

電子化された在庫管理

払い出し申請



独立行政法人化後
2023年10月までにバイ
オバンク試料を用いて行
われた研究の報告の
あった英文論文は1,117

編 (インパクトファクター
合計8690.089点・被
引用回数合計49,038

回)で、
このうち 60%が外部の
研究機関との共同研究
であり、
さらにその16%が民間企
業との共同研究であった。

NCCのバイオバンクに試料を登録してくださった患者さんの総数
（血液と病理組織のいずれか、あるいはその両方）：約131,000人（築地 約80,000人、 柏 約51,000人）

研究者が、直ちに
血漿調整・
DNA抽出 

累積同意割合90.2% 

ゲノム指針遵守
ゲノム研究個人情報
管理室で匿名化 

リサーチ・コンシェルジェによる説明
(ゲノム研究への利用含む)

◯研究採血血液 (築地+柏)

現有 (2023年12月末日現在)

119,176症例
血漿 560,354本,

DNA 471,304本,

RNA用lysate 116,129本

払い出し (2012年-2023年12月)

37,351症例
血漿 14,134本,

 DNA 24,330本,

 RNA用lysate 2,102本

◯我が国最大規模の高品質凍結組織バンクを運用
現有試料数は、31,047症例・130,387本 (2023年12月末日現在)

膵がん

標本の質を保つため、直ちに急速凍結
(摘出後15−30分以内が標準) ゲノム研究用病理

組織検体取扱い
規程 

一般社団法人 

日本病理学会

当施設の管理ノウハウを基に、検体の取扱い規程を策定

NCCバイオバンクの症例・検体数概況



国立がん研究センターバイオバンクの利活用
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バイオバンク試料を用いた研究利用の流れ
共同研究：
倫理審査委員会での審査を経て、院内と
外部の研究期間と研究を実施する

分譲：
内部もしくは外部の倫理審査委員会と
NCC内部の分譲審査委員会で審議
→外部に試料（血液由来DNA/RNA、血
清・血漿検体）と最小限度の情報を提供
→2024年度から開始

アカデミア 企業

共同研究 78 25

分譲提供 0 0

2023年度実績



臨床医の視点から
対象症例の選択

1. 症例の選択 2. 依頼窓口

全例で完全同意取得

3. 試料採取

新鮮腫瘍組織
の採取

4. 受領、移植
腫瘍移植

NCCRIへ移送
免疫不全マウスへ移植

増大

TG1腫瘍移植 TG2 TG3

Non-GLP gradeでの維持管理
創薬研究への利活用

症例登録〜移植

移植〜継代、樹立

TG2 TG3

LSIM安全科学研究所へ移送

GLP gradeでの維持管理
創薬研究への利活用

各種受託試験への利活用

進行・再発期症例、希少がんを中心に500株以上を樹立し、日本最大のPDXライブラリー

バイオバンク試料等を用いたJ-PDXライブラリー事業

https://j-pdx.ncc.go.jp/



国立がん研究センターバイオバンクの実績と成果

https://www.ncc.go.jp/jp/biobank/achievement/index.html
https://ncbiobank.org/research/research_publication.php?nc=ncc

https://www.ncc.go.jp/jp/biobank/achievement/index.html


国際がんゲノムコンソーシアムの一員として、NCCバイオバンクの試料が含まれた延べ38種の腫瘍、2,658例の全ゲノ
ムシークエンスを解析した結果を発表した。がんは平均して4～5のドライバー変異をコーティング領域もしくは非コーディ
ング領域に有しているが、5％の腫瘍では全くドライバー変異が検出されなかった。この成果はがん種によるがん化メカニ
ズムの違いを浮き彫りにし、がんの全貌を明らかにする大きな一歩を築いた。



他のバイオバンクとの連携
肺腺がんを対象とした全ゲノム関連解析による新規感受性遺伝子の同定
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