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淋巴瘤是一组起源于淋巴结或其他淋巴组织的恶性肿瘤，可分为霍奇金淋巴瘤和非霍奇金淋巴瘤两大类。其中，

非霍奇金淋巴瘤占所有淋巴瘤的85%以上，而外周T细胞淋巴瘤（PTCL）是非霍奇金淋巴瘤的一种重要亚型。

淋巴瘤概述

染色体改变是肿瘤细胞的基本特征之一，与肿瘤的发生、发展和预后密切相关。在PTCL中，染色体改变不仅影响

其临床表型和预后，还与疾病的分子机制和治疗靶点密切相关。因此，深入研究PTCL的染色体改变特点对于揭示

其发病机制、寻找新的治疗靶点和改善患者预后具有重要意义。

染色体改变在PTCL中的意义

研究背景和意义



国内外研究现状
近年来，随着高通量测序技术的发展和应用，PTCL的基因组学研究取得了重要进展。多项研究揭示

了PTCL中常见的染色体改变类型，如染色体易位、缺失、扩增等，并发现了一些与PTCL发生发展相

关的关键基因和信号通路。

发展趋势
未来，随着单细胞测序、空间转录组学等新技术的发展和应用，PTCL的基因组学研究将进入更高分辨

率和更精细化的阶段。同时，基于大数据和人工智能的分析方法将有助于更深入地挖掘PTCL基因组学

数据中的信息，为精准诊断和治疗提供更多线索。

国内外研究现状及发展趋势



VS

本研究旨在通过高通量测序技术，系统

分析非特指型外周T细胞淋巴瘤（PTCL-

NOS）中的染色体改变特点，揭示其与

疾病发生发展的关系，并寻找潜在的治

疗靶点。

研究意义

本研究的结果将为PTCL-NOS的发病机制

研究提供新的线索和思路，有助于深入理

解该疾病的生物学本质。同时，通过挖掘

潜在的治疗靶点，本研究将为PTCL-NOS

的精准治疗提供理论支持和实验依据，有

望改善患者预后和生活质量。

研究目的

研究目的和意义
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病例来源及纳入标准

病例来源

收集经病理确诊为非特指型外周T细

胞淋巴瘤（PTCL-NOS）的患者组织

样本。

纳入标准

符合WHO关于PTCL-NOS的诊断标

准，具有完整的临床资料和病理资料。



FISH技术
应用荧光原位杂交（FISH）技术检测PTCL-NOS细胞中特定染色体
或基因片段的异常。

比较基因组杂交（CGH）
利用CGH技术检测PTCL-NOS细胞全基因组的拷贝数变异
（CNV）。

染色体核型分析
采用G显带技术对PTCL-NOS细胞进行染色体核型分析，记录染色
体数目和结构异常。

实验方法



1

2

3

整理染色体核型分析、FISH和CGH的实验结果，

统计各类染色体异常的发生频率。

数据整理

采用描述性统计、卡方检验、Fisher精确检验等

方法分析染色体异常与PTCL-NOS临床病理特征

的关系。

统计分析

应用Kaplan-Meier法和Cox比例风险模型分析染

色体异常对PTCL-NOS患者预后的影响。

生存分析

数据统计与分析



PART 03

结果

REPORTING



以上内容仅为本文档的试下载部分，为可阅读页数的一半内容。如要下载或阅读全文，请访问：
https://d.book118.com/827165112061006115

https://d.book118.com/827165112061006115

