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症例１ 参加者解答（計7名中）とポイント

• Emanuel/der(22)の想起 5/7

・各CNV毎の病原性解釈施行例 1/7

• 22番プローブ着眼点 1

• 3:1分離への留意：一般化へ

• 重複CNVにおけるACMGガイドラインSECTION3の積極的使用



Protein Coding Gene Number 169   

0.9  very strong evidence

chr11:116,751,035-134,934,196 GAIN
ClinGen Gene ON→Protein Coding フィルターON
→Protein Coding Gene数のチェック
ルーチンで遺伝子数をチェックし
SEC3のエビデンスを確認



Established TS region/genesなし
0 pts

Region ONでチェック



DECIPHER提供
pTriploが唯一の
in-Silicoツール
判定基準なし
あくまで補助的



Walker et al. Molecular Cytogenetics (2022) 15:17

“Pure” trisomy 11q cases

minimal involvement of another chromosome

CNV1はPathogenic評価

0.9+0.3=1.2pts

SEC4



Protein Coding Gene Number 48   

0.45  strong evidence

CNV2: chr22:17,058,946-20,402,677 GAIN



1.0 ptEstablished Pathogenic regionを包含

Pathogenic評価



22番染色体短腕にはアレイプローブ配置なし：実際のCNVから推測 dup(22)(p13→q11.21)
11番染色体長腕端部の重複とのコンビネーション

CNV1:Pathogenic
CNV2:Pathogenic

CNV1とCNV2の組み合わせから

46,XX,+der(22)t(11;22)(q23.3:q11.21) の可能性が高い
→G分染法、特定領域FISH法での上記核型の確証

Emanuel syndromeであり、99%以上が片親の転座保因者
（ほとんどが母由来）

染色体異常をみつけたら改訂八版
日本人類遺伝学会 臨床細胞遺伝学
認定士制度HP
http://cytogen.jp/index/download.html

複数のCNVによる染色体再構成の可能性を意識する習慣



症例1ポイント
• 重複CNVの病原性判断要素：

蛋白コード遺伝子数 ・重複感受性領域/遺伝子(ClinGen TS score)・文献報告

• 端部着糸型染色体の長腕最近位部まで続くプローブ異常は、短腕を含むコピー数
異常である可能性を示唆

• 端部が絡むCNVを２箇所認める場合は常に転座を意識

★重複同士/欠失同士の場合も3:1分離に起因する転座としておこりうる

der(22)

22

11

症例1の注目要素
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