
がんゲノム検査標準化フォーマット-C-CAT調査結果 表示項目対応表 資料版数：1.0

CATSフォーマット

C-CAT調査結果

本資料は、がんゲノム検査標準化フォーマットへの入力項目とC-CAT調査結果の出力項目の対応関係を示すものである。

※以下表の"No"列および"CATSフォーマット項目名"列の文字色 (緑, 青, 赤)は、本資料に付属するサンプルレポート内に表示している番号および枠線の色と対応しており各色は以下を示す。

　・緑文字の項目：C-CAT調査結果におけるバリアントの記載位置に関わる項目

　・青文字の項目：C-CAT調査結果において値の表示・非表示の制御に利用する項目

　・赤文字の項目：入力値がC-CAT調査結果に表示される項目

以下項目の詳細な説明に関しては、「がんゲノム検査標準化フォーマット_解説資料.v1.2.0_20220216.pdf」を参照のこと。

がんゲノム検査標準化フォーマット項目

No CATSフォーマット項目名 必須
配列の

長さ
データ型

C-CAT調査結果

表示有無

C-CAT調査結果

表示有無 特記事項

1 metaData 〇 - オブジェクト -

2 schemaVersion 〇 - 文字列 -

3 referenceGenome 〇 - オブジェクト -

4 name - 文字列 -

5 grcRelease 〇 - 文字列 -

6 descriptions 0～N 配列(文字列) -

7 configOptions - オブジェクト -

8 1～4 配列(文字列[選択式]、重複不可) -

9 1～5 配列(文字列[選択式]、重複不可) -

10 1～4 配列(文字列[選択式]、重複不可) -

11 1～3 配列(文字列[選択式]、重複不可) -

12 1～8 配列(文字列[選択式]、重複不可) -

13 1～6 配列(文字列[選択式]、重複不可) -

14 1～7 配列(文字列[選択式]、重複不可) -

15 1～4 配列(文字列[選択式]、重複不可) -

16 1～17 配列(文字列[選択式]、重複不可) -

17 hideAlleleFrequency - ブール型 ○

18 hideCnaValue - ブール型 ○

19 hideMsiValue - ブール型 ○

20 hideTmbValue - ブール型 ○

21 hideLohValue - ブール型 ○

22 comments 0～N 配列(オブジェクト、重複不可) -

23 itemIds 〇 0～N 配列(文字列、重複不可) ○

24 contents 〇 1～N 配列(文字列) ○

25 testInfo 〇 - オブジェクト -

26 testId 〇 - 文字列 -

27 testType 〇 - 文字列[選択式] ○

28 targetRegionVersion - 文字列 -

29 testForReferenceOnly - ブール型 -

30 softwareName - 文字列 -

31 softwareVersion - 文字列 -

32 panelName 〇 - 文字列 ○

33 panelVersion 〇 - 文字列 ○

34 variants - オブジェクト -

35 shortVariants 1～N 配列(オブジェクト、重複不可) -

typeLabelsInterpretedAsKbDeletion

typeLabelsInterpretedAsKbDuplication

typeLabelsInterpretedAsKbTruncation

typeLabelsInterpretedAsKbExonSkipping

typeLabelsInterpretedAsKbRearrangement

typeLabelsInterpretedAsKbAmplification

typeLabelsInterpretedAsKbLoss

typeLabelsInterpretedAsKbGeneFusion

v1.2.1

typeLabelsInterpretedAsKbInversion

v2.15



No CATSフォーマット項目名 必須
配列の

長さ
データ型

C-CAT調査結果

表示有無

C-CAT調査結果

表示有無 特記事項

36 itemId 〇 - 文字列 -

37 chromosome 〇 - 文字列 -

38 position 〇 - 整数 -

39 referenceAllele 〇 - 文字列 -

40 alternateAllele 〇 - 文字列 -

41 alternateAlleleFrequency 〇 - 数値 ○

42 totalReadDepth - 整数 ○

43 alternateAlleleReadDepth - 整数 ○

44 variantType - 文字列[選択式] -

45 transcripts 〇 1～N 配列(オブジェクト、重複不可) -

46 transcriptId 〇 - 文字列またはnull -

47 transcriptDatabaseName 〇 - 文字列[選択式]またはnull -

48 transcriptDatabaseVersion - 文字列またはnull -

49 geneSymbol 〇 - 文字列またはnull ○

50 strand - 文字列[選択式]またはnull -

51 cdsChange 〇 - 文字列またはnull ○※ aminoAcidsChangeがNullの場合：○

52 aminoAcidsChange 〇 - 文字列またはnull ○

53 calculatedEffects 0～N 配列(文字列、重複不可) -

54 sampleItemId 〇 - 文字列 -

55 variantOrigin - 文字列[選択式] ○※ somatic/germlineとでバリアントの表示箇所が異なる

56 matched - ブール型 -

57 reported 〇 - ブール型 ○

58 copyNumberAlterations 1～N 配列(オブジェクト、重複不可) -

59 itemId 〇 - 文字列 -

60 chromosome - 文字列 ○

61 startPosition - 整数 ○

62 endPosition - 整数 ○

63 copyNumberMetrics 0～N 配列(オブジェクト、重複不可) -

64 value 〇 - 数値 ○

65 unit 〇 - 文字列[選択式] ○

66 copyNumberAlterationType 〇 - 文字列[選択式] ○

67 transcripts 〇 1～N 配列(オブジェクト、重複不可) -

68 transcriptId - 文字列 -

69 transcriptDatabaseName - 文字列[選択式] -

70 transcriptDatabaseVersion - 文字列 -

71 geneSymbol 〇 - 文字列またはnull ○

72 strand - 文字列[選択式] -

73 cdsChange - 文字列またはnull -

74 aminoAcidsChange - 文字列またはnull -

75 calculatedEffects 0～N 配列(文字列、重複不可) -

76 sampleItemId 〇 - 文字列 -

77 variantOrigin - 文字列[選択式] -※
germlineを指定した場合、バリアントに関する情報は表

示されません。

78 matched - ブール型 -

79 reported 〇 - ブール型 ○

80 rearrangements 1～N 配列(オブジェクト、重複不可) -
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No CATSフォーマット項目名 必須
配列の

長さ
データ型

C-CAT調査結果

表示有無

C-CAT調査結果

表示有無 特記事項

81 itemId 〇 - 文字列 -

82 breakends 〇 2 配列(オブジェクト、重複不可) -

83 chromosome 〇 - 文字列 ○※ サイトバンドの算出に使用しています。

84 startPosition 〇 - 整数 ○※ サイトバンドの算出に使用しています。

85 endPosition 〇 - 整数 ○※ サイトバンドの算出に使用しています。

86 matePieceLocation - 文字列[選択式] -

87 supportingReadCount - 整数 ○

88 totalReadCount - 整数 ○

89 alternateAlleleFrequency - 数値 ○

90 transcripts 〇 1～N 配列(オブジェクト、重複不可) -

91 transcriptId - 文字列 -

92 transcriptDatabaseName - 文字列[選択式] -

93 transcriptDatabaseVersion - 文字列 -

94 geneSymbol 〇 - 文字列またはnull 〇※
rearrangementNames, orderedGenePairs の子

要素がNullの場合：○

95 strand - 文字列[選択式] -

96 cdsChange - 文字列またはnull -

97 aminoAcidsChange - 文字列またはnull -

98 calculatedEffects 0～N 配列(文字列、重複不可) -

99 orderedGenePairs 0～N 配列(配列、重複不可) -

100 (orderedGenePairs の子要素) 2 配列(文字列、重複不可) 〇※ rearrangementNamesがNullの場合：○

101 skippedExonRanges 1～N 配列(オブジェクト) -

102 transcriptId 〇 - 文字列 -

103 transcriptDatabaseName 〇 - 文字列[選択式] -

104 transcriptDatabaseVersion - 文字列 -

105 geneSymbol 〇 - 文字列またはnull -

106 strand - 文字列[選択式] -

107 exonRange 〇 2 配列(整数) -

108 insertedSequence - 文字列またはnull -

109 supportingReadCount - 整数 -

110 totalReadCount - 整数 -

111 alternateAlleleFrequency - 数値 -

112 expressionLevelMetrics 1～N 配列(オブジェクト、重複不可) -

113 value 〇 - 数値 -

114 unit 〇 - 文字列[選択式] -

115 statisticType - 文字列[選択式] -

116 sampleSize - 整数 -

117 isControl - ブール型 -

118 rearrangementNames 0～N 配列(文字列、重複不可) 〇

119 rearrangementType 〇 - 文字列[選択式] 〇

120 sampleItemId 〇 - 文字列 -

121 variantOrigin - 文字列[選択式] -※
germlineを指定した場合、バリアントに関する情報は表

示されません。

122 matched - ブール型 -

123 reported 〇 - ブール型 〇

124 otherBiomarkers 0～N 配列(オブジェクト、重複不可) -

125 itemId 〇 - 文字列 -

126 biomarkerType 〇 - 文字列[選択式] ○

127 biomarkerMetrics 0～N 配列(オブジェクト、重複不可) -

128 value 〇 - 数値 ○
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No CATSフォーマット項目名 必須
配列の

長さ
データ型

C-CAT調査結果

表示有無

C-CAT調査結果

表示有無 特記事項

129 unit 〇 - 文字列 ○

130 metricType 〇 - 文字列 -

131 state - 文字列[選択式]またはnull ○

132 descriptions 0～N 配列(文字列) -

133 biomarkerOrigin - 文字列[選択式] -

134 sampleItemId 〇 - 文字列 -

135 matched - ブール型 -

136 reported 〇 - ブール型 ○

137 compositeBiomarkers 0～N 配列(オブジェクト、重複不可) -

138 itemId 〇 - 文字列 -

139 componentItemIds 〇 2～N 配列(文字列、重複不可) -

140 biomarkerNames 〇 1～N 配列(文字列、重複不可) -

141 descriptions 0～N 配列(文字列) -

142 reported 〇 - ブール型 -

143 sequencingSamples 〇 1～N 配列(オブジェクト、重複不可) -

144 itemId 〇 - 文字列 -

145 tumorOrNormal 〇 文字列[選択式] ○

146 nucleicAcid 〇 文字列[選択式] ○

147 totalReadCount 数値 -

148 totalMappedReadCount 数値 -

149 duplicateReadsPercentage 数値 ○

150 mappedReadsPercentage 数値 ○

151 meanReadDepth 数値 ○

152 medianReadDepth 数値 ○

153 suspectedSampleStates 0～N 配列(文字列[選択式]、重複不可) ○

154 expressions 1～N 配列(オブジェクト、重複不可) -

155 itemId 〇 - 文字列 -

156 readCount - 整数 -

157 transcripts 〇 1～N 配列(オブジェクト、重複不可) -

158 transcriptId - 文字列 -

159 transcriptDatabaseName - 文字列[選択式] -

160 transcriptDatabaseVersion - 文字列 -

161 geneSymbol 〇 - 文字列またはnull -

162 strand - 文字列[選択式] -

163 cdsChange - 文字列またはnull -

164 aminoAcidsChange - 文字列またはnull -

165 calculatedEffects 0～N 配列(文字列、重複不可) -

166 expressionLevelMetrics 〇 1～N 配列(オブジェクト、重複不可) -

167 value 〇 - 数値 -

168 unit 〇 - 文字列[選択式] -

169 statisticType - 文字列[選択式] -

170 sampleSize - 整数 -

171 isControl - ブール型 -

172 sampleItemId 〇 - 文字列 -

173 reported 〇 - ブール型 -

174 nonHumanContents 1～N 配列(オブジェクト、重複不可) -

175 itemId 〇 - 文字列 -

176 organism 〇 - 文字列 -

177 contentMetrics 0～N 配列(オブジェクト、重複不可) -

178 value 〇 - 数値 -

179 unit 〇 - 文字列 -

180 metricType 〇 - 文字列[選択式] -

181 descriptions 0～N 配列(文字列) -
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No CATSフォーマット項目名 必須
配列の

長さ
データ型

C-CAT調査結果

表示有無

C-CAT調査結果

表示有無 特記事項

182 sampleItemId 〇 - 文字列 -

183 reported 〇 - ブール型 -
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27

32 33

145 146 149 150 151 152 153

143

SAMPLE

C-CAT調査結果において、がんゲノム検査標準化フォーマットでの入力項目と対応する部分に、本資料に付

属するがんゲノム検査標準化フォーマット項目の"No"を記載している。

なお、対応する部分が複数ある場合、基本的に初めて表示される部分にのみ上記"No"を記載している。



124

136

131

128 129

126

19

20

35
55が somatic/likely somatic/指定なしの場合

57

49
52 (51)

17
41 42 43

80

87 8889 17

83, 84, 85

123

118 (100, 94, 119)



58

79

71 66

65
64

60
61

62

18



35
55が germline/likely germline の場合

57

49
52 (51)

17
41 42 43

23 24




