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The spot sign score in primary intracerebral 
hemorrhage identifies patients at highest risk 
of in-hospital mor tality and poor outcome 
among survivors
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　著者らは以前に，急性期原発性脳内出血のCT 

angiography（CTA）においてみられる造影剤の漏出所見

（spot sign）をスコア化（spot sign の数，axial 像での最大径，

最大Hounsfield unit の各項目）し，この spot sign score に

よって血腫増大を予測できると報告している（Stroke 40：

2994-3000, 2009）．本論文は spot sign score が脳内出血症例

の予後や院内死亡の予測因子となりうるかどうかを

retrospective に検証したものである．

　2000 年から 2008 年までの 9年間，原発性脳内出血で救

急部門に搬送され，CTAを施行した 573 例の画像を 3名

の神経放射線医が review し，133 例（23.2％）において

spot sign を認めた．どのような状態であっても spot sign の

存在は院内死亡（陽性予測率 55.6％，OR 4.0，95％ CI 2.6 ～

5.9，p＜0.0001）や 3カ月後のmodified Rankin scale 4 以上

の poor outcome（陽性予測率 50.8％，OR 2.5，95％ CI 1.4 ～

4.3，p＜0.0014）となるリスクを増大させた．多変量解析

では spot sign score は院内死亡（OR 1.5，95％CI 1.2 ～ 1.9，

p＜0.0002）と 3カ月後の poor outcome（OR 1.6，95％CI 1.1～

2.1，p＜0.0065）の独立した予測因子であった．
［コメント］Spot sign を示し，spot sign score が高い症例は

予後不良となる可能性が高いことが示された．このような

症例に対して，早期の外科治療や血液凝固因子の投与など

の止血治療で血腫増大が防止され，死亡率の低下や予後改

善につながるのか，今後の研究が期待される．

（須磨　健　日本大学医学部脳神経外科）
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　2006 年に悪性神経膠腫を proneural，proliferation，

mesenchymal の 3 つに分類し神経膠腫発生のスキームの仮

説が報告された．著者らはその仮説に基づいて，さらにゲ

ノム変化の詳細な調査を行い，膠芽腫（GBM）の分子亜

型の確立を試みている．対象と方法：癌ゲノムアトラス

（TCGA）研究ネットワークに集められたGBM症例 200 例

と正常検体 2例を対象に遺伝子異常について網羅的解析を

行い，階層的クラスリングを行った．さらに本研究結果の

再現性を確認するために，すでに報告されているGBM症

例 260 例についても検証した．結果：膠芽腫（GBM）は，

単一の疾患ではなく多種多様な遺伝子情報を一定の

somatic mutation や DNAのコピー数のパターンに包括する

ことが可能であり，その結果に基づいて 4つの分子亜型

（Classical，Proneural，Neural，Mesenchymal）に分類する

ことが可能であった．Classical は，7 p gain，10 q loss およ

び EGFR 増幅などを特徴とするいわゆる primary（de novo）

GBMに相当するものであった．Proneural は，IDH1 変異，

TP53 変異および PDGFRA増幅などを特徴とするいわゆる

secondary GBMに該当するものであった．Neural は neuron 

marker を高頻度に発現し，一方Mesenchymal は NF1 変異

を認め，組織学的に壊死や血管新生が豊富で，間質成分が

多いことが特徴であった．また，臨床経過にも各サブタイ

プ間で明らかな違いが認められ，積極的な化学療法と放射

線治療に対する反応性が最も良好なのがClassical で，最

も不良なのが Proneural であった．以上の結果より，今後

GBM患者ではゲノム変化に基づいた個別化治療の確立が

望まれるとしている．
［コメント］TCGAは，ゲノムシークエンシングなどのゲ

ノム解析技術を応用して癌の分子生物学的機序を解明する

ため，2006 年に開始された包括的かつ連携的な取り組み

である．GBMは，一様に予後が極めて不良で腫瘍死は免

れない悪性腫瘍とされているが，TCGAが発表した本研究

では，分子生物学的解析に基づいて 4つのサブタイプに

GBM患者を分類することが可能であると結論づけてい

る．この結果は，GBMの形成や発育の解明だけでなく，

将来的に患者個々に合わせた個別化治療の確立を目指す上

でも意義ある論文である．

（福島崇夫　日本大学医学部脳神経外科）
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