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【目的】多発性骨髄腫（MM）に特異的なゲノム異常を同定する。【方法】MM 細胞株 11 株を対
象とした。多色蛍光染色体解析（SKY）と FISH はカルノア固定細胞を用いて型のごとく行い、
免疫グロブリン H 鎖遺伝子転座の相手遺伝子として、c-MYC, CCND1、 MUM1、 FGFR3、 c-MAF、 
BCL2などについて検討した。ゲノムコピー数は高密度オリゴヌクレオチドアレイ（100K SNP ア
レイ、Affymetrix）を用いて解析した。【結果】SKY 解析では t(8;14)を 6 株 (55%)，t(11;14)を 4
株 (36%)に認めた。IGH 転座を全ての細胞株で検出し、10株 (91%)で同一細胞に 2種類以上の相
手染色体を認めた。FISH 解析では、c-MYC-IGH 融合を 8 株 (73%)、FGFR3-IGH を 5 株 (45%)、
CCND1-IGHを 4 株 (36%)、 c-MAF-IGH を 1 株 (9%)、 BCL2増幅と MUM1 増幅を同一の 1株に
認めた。アレイ解析では、10 コピー以上の増幅を 8q24.1 (0.8Mb, 2 株)、1p21 (3Mb)、12q21.2 (2Mb)、
17p11.2-12 (5.3Mb)、18q21.3-22.1 (2Mb)に同定した。2 株で 11q22.1-22.2 のホモ欠失 (4Mb)を検出
した。【結論】FISH 解析により、MM 細胞株では t(8;14)が高頻度であることが明らかになった。
増幅の候補遺伝子は、8q24.1 の c-MYC、1p21 の VCAM-1 など、12q21.2 の CSRP2, E2F7, NAV2，
18q21.3 の PHLPPと BCL2 である。11q22.1-22.には YAP1, PORMIN, MMP familyなどが存在してい
た。現在、これらの候補遺伝子の MM発生と進展への関与について検討を進めている。 
 

I-3 

第 31 回日本骨髄腫研究会総会 抄録 

2006.11.11 


