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研究成果の概要（和文）：転移性大腸癌に対する化学療法としてFOLFOX(5-FU, ロイコボリン、オキサリプラチン)療法
が広く用いられているが、本研究はがん細胞における特定の領域の染色体異常が効果予測因子となるか否かを検討した
。原発巣を切除され、残る転移巣に対しFOLFOX療法を施行した大腸癌18例について、マイクロアレイを用いてDNAコピ
ー数の変化を解析した。第8染色体長碗に異常がなく、第18染色体長碗の欠失を伴う症例ではそれ以外の症例に対し有
意に予後が不良であった。異常を伴う染色体数が10以上の症例は明らかに予後が不良であった。複雑な染色体異常を有
する症例ではFOLFOX治療後の予後が不良であると考えられた。

研究成果の概要（英文）：FOLFOX (folic acid, 5-FU and oxaliplatin) therapy is widely used to treat patients
 with metastatic colorectal cancer. This study was conducted to elucidate the impact of gains or losses at
 specific regions of chromosomes on the outcome of FOLFOX therapy. DNA copy changes were analyzed on the g
enomic DNA extracted from tumor and non-tumor tissues obtained at the time of surgery who had synchronous 
liver metastases using single nucleotide polymorphism array. Tumors with retained long arm of chromosome 8
 and lost long arm of chromosome 18 showed poorer survival. Tumors with 10 or more aberrant chromosomes al
so showed poor survival. In conclusion, patients with complex chromosomes showed poor outcome after FOLFOX
 therapy.
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法により多様化・複雑化が進んでおり、

しばしは現場での治療選択の判断が困難

である。転移性大腸癌においては

オキサリプラチン、イリノテカン、ベバ

シズマブ、セツキシマブ

用いられるがその効果予測因子は十分明

らかにされていない。

(2) がんは複数のゲノム（遺伝子全体）異常

の蓄積によって生じると考えられている

が、大腸癌に多い異常としては

伝子、

異に加え、特定の染色体領域の重複（第

13

体など）や欠失（第

17
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