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专　　题

“十一五”国家高技术研究发展计划“重大疾病的分子

分型和个体化诊疗”重大项目布局及实施情况分析

于振行１　王德平１
（中国生物技术发展中心　北京　１０００３９）

摘要　简要分析了“十一五”期间国家高技术研究发展计划（“８６３”计划）“重大疾病的分子分型
和个体化诊疗”重大项目的课题设置及实施情况。分别从本项目研究方向及课题设置、课题承担

单位及研究人员结构、课题完成情况及所取得的代表性研究成果等方面进行了具体分析和归纳

总结，供广大科技工作者参考。
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１　项目的总体目标和任务

１．１　总体目标

　　本项目的总体目标是逐步实现我国重大疾病防治

的战略转移，从对疾病的晚期治疗推移至对疾病的早

期乃至疾病发生之前的预防，力争在疾病分子分型或

个体化治疗方面有某些“点”上突破，发挥示范和带动

作用；以规范化临床队列的建立和标准化资源库的建

设为主要内容，实现现代生物技术与临床相结合的

“面”上的系统部署，开创我国分子医学新时代；显著提

升我国临床诊疗的技术水平，为实现全面建设小康社

会的宏伟目标奠定坚实的基础。

１．２　重点任务

　　本项目的重点任务：以肿瘤、心血管疾病、老年神

经变性病、精神系统疾病、糖尿病和慢性肝病等为主要

研究对象，以我国丰富的临床资源和“十五”建立的基

因组等技术平台为基础，以现代生物技术与临床研究

相结合为手段，重点开展五个方面的工作：（１）组建单

病种临床研究多中心协作组，建立按照本项目统一标

准收集的具备完整临床资料、实验研究资料和组织及

体液样本的单病种标本库和数据库，使之成为我国重

要疾病资源的共享平台，为验证和开发相关临床诊断

标记物和诊疗手段奠定基础。（２）充分利用我国在“十

五”期间“８６３”计划所支持的“中华民族单核苷酸多态

性研究及其与疾病关联分析”项目等所取得的成就，结

合国际人类基因组单体型图计划（ＨａｐＭａｐ）工程的进

展，使用目前国际上最先进的基于全基因组的 ＳＮＰ检

测技术，开展某些疾病全基因组 ＳＮＰ及单倍型筛检，研

发预测疾病发生风险生物芯片。（３）充分利用功能基

因组学、蛋白质组学和生物芯片技术，分析和比较疾病

和正常人群在先天遗传信息（ＳＮＰ）和后天遗传改变的

差异，并将这些分子遗传信息与疾病的生物学特性及

临床症状、治疗反应、预后与转归进行综合分析，制定

出这些疾病的分子分型标准，以弥补目前临床常规诊

断的不足，使这些疾病的诊断从常规诊断进入到分子

诊断的水平，为实现这些疾病的个体化治疗提供基础。

（４）研究先天获得的药物敏感性相关基因的ＳＮＰ，发现

对相应的药物敏感或耐受规律，研究后天发生的一些

与药物敏感性相关的基因突变，建立适合于临床快速

高通量检测的生物芯片等新方法，用以预测对相应药

物的敏感性。（５）研究和制定可用于指导临床实践的
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规范化、个体化综合治疗的方案，并推广于临床使用，

力争获得国际公认。

２　项目的课题部署情况

　　根据研究目标，本项目分设两大类１４个课题。第

一大类，１２个课题针对肿瘤（肺癌、胃癌、食道癌、鼻咽

癌、白血病）、心血管疾病（动脉粥样硬化）、老年神经变

性疾病（老年性痴呆、帕金森病）、精神系统疾病（抑郁

症和精神分裂症）、糖尿病和慢性肝病等，利用功能基

因组学、蛋白质组学和生物芯片技术，分析和比较患者

和正常人群在先天遗传信息（ＳＮＰ）和后天遗传改变的

差异，并将这些分子遗传信息与疾病的生物学特性及

临床症状、治疗反应、预后与转归进行综合分析，制定

出相关肿瘤的分子分型标准，为实现该疾病的个体化

治疗提供理论和技术保障。第二大类，２个课题作为项

目中其他疾病研究做技术支撑的课题，通过广泛调研，

并参照国际标准，制定出本项目内统一的临床标本（含

组织和体液）收集和管理规范，研发符合国际标准、基

本格式统一、体现单病种特点、课题组内各单位可以通

过网络共享的临床及实验数据库，并为各课题组提供

生物信息方面的技术支撑。

２．１　课题经费支持强度分布情况

　　本重大项目按具体研究内容共设立１４个相对独

立的课题，其中１０００万元以上的课题９项，课题经费占

项目总经费的８８．２％，５００～１０００万元的课题３项，经

费占项目总经费的 １０．５％，１００～５００万元的课题 ２

项，经费占项目总经费的１．３％，如表１。
表１　课题经费分布情况统计表

Ｔａｂｌｅ１　Ｔｈｅｌｉｓｔｏｆｆｕｎｄａｒｒａｎｇｅｍｅｎｔ

经费支持强度 课题数量 课题数所占比例 经费所占比例

１００～５００万元 ２ １４．３％ １．３％
５００～１０００万元 ３ ２１．４％ １０．５％
１０００万元以上 ９ ６４．３％ ８８．２％
总　计 １４ １００％ １００％

２．２　课题依托单位分布情况

　　按课题依托单位性质来看，课题分布主要集中于

医学类高等院校及附属医院、科研院所，１４个课题的承

担单位中有８所大学、５个科研院所和１家企业，具体

课题及研究经费情况如图１，高等院校及其附属医院是

本项目研究的主导力量。

　　按地域分布情况来看，课题承担单位涉及４个省

（市），主要集中于北京和上海，其中北京市课题数８

图１　课题依托单位与经费分布

Ｆｉｇ．１　Ｔｈｅｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｔｏｐｉｃｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎａｎｄｆｕｎｄ

项、上海市４项、广东省和山东省各１项。

２．３　课题组长和参加人员构成情况

　　为确保项目研究任务的完成，课题立项时遴选了

具有良好的教育背景和长期从事医学生物学研究的教

授级研究人员作为课题负责人，他们长期坚持在临床

医学和基础医学研究工作的第一线，在科研积累、精力

和经验方面处在人生的高峰期。各课题的固定研究成

员多为近年回国和国内毕业的博士研究生，具有较强

的科研实力，具体固定研究人员结构比例如图２，中青

年科技工作者依然是本领域的中坚力量。

图２　课题组长及参与人员年龄结构分布

Ｆｉｇ．２　Ｔｈｅａｇｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｍａｉｎｒｅｓｅａｒｃｈｅｒｓ

　　本项目实施期间除课题承担单位的固定研究人员

外，还有众多协作单位和其他研究人员为本项目作出

了大量工作和突出贡献，共涉及有６５所高校、科研院

所和企业的共计１１６７名科技人员参加研究，其中女性

科技工作者５１８人，研究人员中具有高级职称４５２人，

具有博士学位４３７人。项目实施过程中也锻炼和培养

了一大批本领域的专业研究人才。
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３　项目执行情况

３．１　项目总体完成情况
　　经过项目组近５年的努力，在单病种、多中心临床
研究队列建立和生物样本规范化采集；利用基因组、蛋

白组和生物信息学技术，在包括肿瘤在内的几类严重

危害我国人民健康的多基因复杂性状疾病分子分型与

个体化诊疗，开展了较为系统性的研究工作并取得了

实质性进展；建立诊疗规范或技术指南１０项；形成具
有转化医学能力的特色专科研究基地１０个、研究团队
１０个。
　　项目实施期间，共发表学术论文 ６０７篇（其中被
ＥＩ、ＳＣＩ收录的４５０篇），出版专著３７部；申请发明专利
１５４项（其中国外发明专利７项），获发明专利授权３８
项（其中国外发明专利３项）；起草编写国家技术标准
和行业技术标准３个；获国家最高科学技术奖特等奖１
项，国家科技进步一等奖１项，国家科技进步二等奖３
项，国家技术发明二等奖１项，获省部级一等奖４项，二
等奖１项；实现科技成果转让６项。
３．２　项目取得的重要进展
３．２．１　建立单病种多中心临床研究队列和标准化生
物样本库及信息系统　已制定肿瘤生物样本（包括肿
瘤组织和血液）的采集及操作规范，并在项目内实施、

推广和不断完善。包括胃癌和白血病在内的多个病

种，建立了全国多中心临床研究队列与协作网络，实现

了在国际公认的临床研究数据库上进行登记，并根据

要求更新；组建了临床研究协作组，作为今后临床研究

和推广的平台。优化和完善了分子诊断和分型技术平

台，完善了多中心临床和实验数据库标准化管理体系。

　　已完成了标本管理平台、病历管理平台、科研数据
管理平台、分子网络注释系统４个平台以及平台之间
的相互关联研发。白血病多中心临床和实验数据库标

准化管理体系数据库，网址为 ｗｗｗ．８６３ｂｌｏｏｄ．ｃｏｍ．ｃｎ，
可以随时登陆并更新数据。研发了《白血病临床信息

管理系统》和《血液病样品库管理系统》，分别录入的样

本数为１０３０个和１８５３４个。胃癌综合治疗临床方案
的优化和研究队列的建立及资料数据化管理，初步实

现了在国际公认的临床研究数据库（ｗｗｗ．ｃｌｉｎｉｃａｌｔｒｉａｌｓ．
ｇｏｖ）上进行登记，登录 ＩＤ为 ＮＣＴ００５９１０４５（ｈｔｔｐ：／／
ｃｌｉｎｉｃａｌｔｒｉａｌｓ．ｇｏｖ／ｃｔ２／ｓｈｏｗ／ＮＣＴ００５９１０４５）。针对提高
胃癌综合治疗疗效的关键因素，包括根治性手术的质

量、辅助化疗的效果等，以规范临床诊疗过程；组建中

国胃癌临床研究协作组 （ＣｈｉｎｅｓｅＧａｓｔｒｉｃＣａｎｃｅｒ

ＣｏｌｌａｂｏｒａｔｉｖｅＧｒｏｕｐ，ＣＧＣＣＧ），作为今后临床研究和推
广的平台。该研究拓展为有全国２９家单位参加的临
床研究。临床队列治疗后的生存情况尚在随访之中；

执笔制定卫生部胃癌诊疗规范以及 ＮＣＣＮ胃癌诊疗指
南中国版。首次提出中国胃癌病理学诊断建议，制定

了肿瘤生物样本采集规范（项目与行业标准试行版）。

　　建立了十类重大慢性疾病的生物样本和临床资料
数据库，重点采集用于分子分型研究的样本和整理相

关的临床资料，初步实现了信息化管理。这是一项基

础性的工作并具有重要的战略意义，目前已完成各类

样本采集近１０万人份，后续的收集和整理工作还将延
续，不断完善。

３．２．２　识别与优化出一批重大疾病 ＳＮＰ／ＳＮＶ和分子

标志谱／物　项目组采用全基因组 ＳＮＰ分析鉴定出一
批疾病易感基因，建立了ＰＤ遗传家族性基因ＳＮＰ检测
平台［１］和ＡＤ遗传家族性基因检测平台。通过１６００例
散发性鼻咽癌和２０００例健康对照研究，发现了除公认
的ＭＨＣ区域以外的２个新基因位点与鼻咽癌的发病
风险高度相关［２］，并率先利用新一代 ＤＮＡ测序技术对
两例鼻咽癌病人肿瘤基因组进行测序，发现鼻咽癌患

者中存在大约３０个基因点突变，可能与其致癌有密切
关系［３］。在急性淋巴细胞白血病研究（ＡＬＬ）方面，根
据ＡＬＬ的基因芯片监控聚类分析结果，筛选出６２个与
临床亚型密切相关的特征基因，能准确地将儿童 ＡＬＬ
分成７个亚型［４］。

　　心血管疾病的分子分型与个体化诊疗研究小组在

１３２３个病例和１０５７个对照样品中针对于１１６个基因
的９３６个位点所进行的 ＳＮＰ关联分析发现，ＩＴＧＡ２基
因中的一个重要ＳＮＰ位点与中国人冠状动脉粥样硬化
存在显著相关。糖尿病的分子分型和个体化诊疗课题

组在１０４７例２型糖尿病患者及１０１９例正常对照者中
进行 病 例 对 照 研 究 中，发 现 ＡＤＡＭＴＳ９基 因 的
ｒｓ４６０７１０３位点的等位基因频率在２型糖尿病组和非糖

尿病对照组存在显著性差异，ＫＣＮＱ２和 ＭＴＮＲ１Ｂ基因
的变异可能是糖尿病和胰岛素 Ｂ细胞功能相关的标
志物。

　　通过系统分析整理临床病理信息完整、胃癌石蜡
标本１１４３例，具有随访结果的７８８例，梳理清晰了胃癌
组织学分型的特征与不同组织学分型标准之间的对接

转换标准；统一了本项目胃癌组织学类型的 ＷＨＯ和
Ｌａｕｒｅｎ分型标准，为资源和数据的整合奠定了重要的
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基础。通过系统的比较分析，明确了 ＷＨＯ组织学分

型、分级及Ｌａｕｒｅｎ分型与临床预后生存的关系，提出休
整意见和方案，并验证了所制定的胃癌病理学分型建

议的临床指导性意义［５］，为推进我国胃癌分子分型的

研究奠定了基础。明确了巨噬细胞和调节性 Ｔ细胞的
共浸润可作为进展期胃癌的独立预后判断标志物，Ｎ
ｒａｔｉｏ（阳性淋巴结／送检淋巴结数）可作为采取 Ｄ２根治
术的胃癌患者的预后判断指标，具有临床指导意义。

　　确定 ＭＭＰ１１、ＩＰＯ３８、ＭＧｓ是一组可用于血清学检
测的肿瘤分子标志物，其敏感性和特异性优于现有生

物标志物［６７］。建立与优化 ＡＲＲＡＹＥＬＩＳＡ技术，系统
鉴定了该技术所需要的１２个胃癌相关的血清肿瘤标
志物并进行了抗体的制备。采用自主研发的抗体制备

的第一个由６个标志物组合的 ＡＲＲＡＹＥＬＩＳＡ试剂盒
雏形已具备并开始设计临床前报批试验研究。

　　细胞周期调控异常是肿瘤的主要生物学特征之
一，克隆并鉴定出一个新的基因 ｐ４２．３，确定其呈现细
胞周期依赖性表达［８］。进一步的结果提示 ｐ４２．３的表
达水平高峰可能在早 Ｇ１期并可能与肿瘤细胞持续进
入周期和快速增殖相关。该蛋白具有胚胎发育早期表

达、成年正常组织不表达、肿瘤中高表达并呈现细胞周

期依赖性表达的特征。进一步成功制备的高特异性单

克隆抗体，可用于免疫组化（ＩＨＣ）分析，已确定 Ｐ４２．３
蛋白在胃癌组织中阳性率为６９．３４％（４３５／６２７），明显
高于癌旁配对正常组织２３％（９５／４１３），同时确定在部
分癌前病变组织（ＩＭ和ＤＹＳ）中有过量表达，而在正常
组织中为阴性表达，提示该基因异常表达可能是肿瘤

较特异的分子标志物，具有进一步研究开发的价值。

　　食管癌的分子分型和个体化诊疗课题组鉴定了６
个食管癌早期诊断的候选分析标志物，获得了２９个可
用于食管癌诊断的血清自身抗体标志物，其敏感性和

特异性均超过８５％。鉴定出与临床分期相关的潜在分
子标志物７个，与淋巴结转移相关的潜在分子标志物
１５个，发现与食管癌患者不良预后相关的潜在分子标
志物１８个，与食管癌良好预后相关的潜在分子标志物
２个。得到含１１个蛋白的食管癌最佳诊断标志物谱，
研发的ＦＩＳＨ探针具有临床应用价值。
３．２．３　研发重大疾病早期诊断、预后判断和指导临床
治疗的试剂盒、生物芯片和方法　在分子标志谱／物鉴
定和临床评价的基础上，研究开发了用于疾病风险预

测、早期诊断、预后判断和指导治疗的临床检测方法和

试剂盒，其中处于临床报批前的６个，已经上报 ＳＦＤＡ

审批的２个，获得临床批件的１个，能够同时检测６项
肿瘤标志物的微阵列酶联免疫检测试剂盒 Ａｒｒａｙ
ＥＬＩＳＡ已获得专利授权，并完成临床报批工作。
　　食管癌的分子分型和个体化诊疗课题组建立了食
管癌血清小分子肽诊断模型，建立的食管癌预后预测

模型，初步实验结果显示预测的敏感性为８７％，特异性
为７０％，总的预测准确率为８２．６％。胃癌预后的分子
预测模型，采用ｋＴＳＰ算法分析胃癌的 ｍｉＲＮＡ表达谱
数据，鉴定出 ４对（８个）用于区分胃癌复发风险的
ｍｉＲＮＡ标志，通过 ＳＶＭ，ＲＦ及 ＫＮＮ验证结果显示第１
号特征标志组合（ｈｓａｍｉＲ３７５和ｈｓａｍｉＲ１４２５ｐ）分类
准确率可达到８７．５％。
　　心血管疾病的分子分型与个体化诊疗课题组研发
了利用层粘连蛋白基因和分化簇３６基因多态性检测
冠心病的试剂盒，和利用细胞粘附相关蛋白基因检测

冠心病易感性的试剂盒，以及血管细胞间粘附与冠心

病发生的检测试剂盒。此外，该研究组还研发了冠状

动脉粥样硬化预防检测芯片。

　　老年神经变性疾病的分子分型和个体化诊疗课题
组绘制了中国人群ＰＤ和ＨＧＭＤ报道的ｐａｒｋｉｎ、ＰＩＮＫ１、
ＤＪ１基因的致病突变谱，已制作老年神经变性疾病基
因诊断芯片和诊断 ｐａｒｋｉｎ、ＰＩＮＫ１、ＤＪ１基因外显子重
排突变的 ＭＰＬＡ试剂盒，进行突变分析。为了达到临
床前期和早期ＰＤ和ＡＤ病人的临床试验诊断的目的，
老年神经变性疾病的分子分型和个体化诊疗课题组研

发了检测血液中总的 αＳｙｎ的 ＥＬＩＳＡ试剂盒，其特异
性、敏感性和总符合率分别为 ７３．４％、７５．８％和
７４．１％。
　　急性白血病的分子分型和个体化诊疗课题组根据
ＡＬＬ的基因芯片监控聚类分析结果，筛选出６２个与临
床亚型密切相关的特征基因，能准确地将儿童 ＡＬＬ分
成７个亚型，并在Ｐｈａｌａｎｘ芯片平台上，建立了９０个基
因的小芯片，该芯片对儿童 ＡＬＬ进行亚型分类的准确
度在９３％以上。
　　肺癌预后的分子预测模型，初步建立了一个针对
疾病预后的分子预测模型，通过另外一组独立的肺癌

样本对此模型进行了评估，发现该分子表达模型具有

较好预测原发性肺癌预后的能力。并成功研制了含有

６７个肿瘤睾丸抗原蛋白质芯片，在肺癌患者和正常人
血清中进行了筛查。目前已完成２７０份血清（肺鳞癌、
肺腺癌和正常血清各９０份）的 ＣＴ抗原芯片的筛查工
作，数学模型正在构建中。
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２０１２，３２（６） 于振行 等：“十一五”国家高技术研究发展计划“重大疾病的分子分型和个体化诊疗”……

　　胃癌预后的分子预测模型进一步确定 ＨＥＲ２在胃

癌组织中的表达状态及其临床病理学意义，对７１８例
胃癌病例的ＨＥＲ２状态进行了ＩＨＣ和ＦＩＳＨ检测，总的
阳性率为９．６％。依据基因表达谱提供的信息，确定
Ｓｌｕｇ和Ｅｃａｄｈｅｒｉｎ的表达与胃癌的临床病理分化程度
的关系，对４８６例胃癌病例的 Ｓｌｕｇ和 Ｅｃｄ的表达进行
了检测，发现Ｓｌｕｇ在胃癌组织中的表达与患者年龄、肿
瘤发生部位、大小、浸润深度、ＷＨＯ组织学分型分级、
Ｌａｕｒｅｎ分型、淋巴结转移情况和 ＴＮＭ分期有关。多因

素生存分析显示Ｓｌｕｇ与ｐＮ、ＴＮＭ分期为胃癌的独立预
后因素。

　　通过三个中心合作，系统鉴定了金属硫蛋白 ２Ａ
（ＭＴ２Ａ）在胃癌患者中的临床生物学意义，汇总了１０００
例石蜡包埋组织样本，包括１７１例正常胃黏膜样本，１１８
例肠化生胃黏膜组织和７１１例胃癌组织，结合患者的
临床病理资料，确定 ＭＴ２Ａ在胃黏膜恶性病变过程中
其蛋白表达水平逐渐降低，其下调与胃癌患者的预后

不良密切相关（Ｐ＜０．００１），结合传统的胃癌分型和临
床病理资料，ＭＴ２Ａ阳性患者的预后生存状态显著优于
ＭＴ２Ａ的阴性患者。在临床意义方面，确定 ＭＴ２Ａ和
ＩκＢα可以作为胃黏膜屏障的保护因素，同时ＭＴ２Ａ和
ｐＩκＢα可以作为预后独立的风险评价指标，结合
ＭＴ２Ａ与ＩκＢα或ｐＩκＢα作为胃癌患者的预后分子标
志物，尤其是中晚期患者的预后评价有着潜在的临床

应用价值。

３．２．４　个体化靶向治疗药物的研究与临床试验　急
性白血病的分子分型和个体化诊疗课题组研制的冬凌

草甲素前药，已经参照美国０期临床试验的概念展开
应用冬凌草甲素前药治疗Ｍ２ｂ急性髓细胞白血病的研
究，申请进行“治疗复发／难治 Ｍ２ｂ急性髓细胞白血病
患者”的前期临床试验。另外，课题组还建立了以高三

尖衫酯碱为主的标准化综合化治疗方案治疗 ＡＭＬ的
临床研究。砷剂治疗 ＡＰＬ的分子药理学研究表明，融

合蛋白 ＰＭＬＲＡＲ和野生型 ＰＭＬ蛋白是砷直接作用的
药物靶点［９］。

　　老年神经变性疾病的分子分型和个体化诊疗课题
组已完成 ＡＤ早期诊断显像分子探针１８ＦＡＶ４５（显示
Ａβ斑块）和 ＰＤ的分子探针１８ＦＡＶ１３３（显示 ＶＭＡＴ２）
的合成，完成猴大动物实验；已建立药物的标准并经药

检所检验符合国家药典的相关规定显像的评价标准，

已申报专利。研制的 Ｔｒｏｄａｔ１冻干品药盒及其９９ｍＴｃ
ｔｒｏｄａｔ１注射液制剂是一种新型诊断药物，目前正处于

临床前研究阶段，有很大的应用价值。

　　索拉非尼联合顺铂及５氟尿嘧啶治疗一线晚期鼻
咽癌患者的ＩＩ期临床研究进入结束阶段，已经取得索
拉非尼在结合化疗治疗鼻咽癌时可能具有抗肿瘤血管

生成的临床证据。另外还开展了鼻咽癌骨转移患者接

受吉西他滨二线治疗的ＩＩ期临床试验。
３．２．５　疾病分子分型标准和指导临床实践的规范化
综合诊疗方案　上海交通大学医学院附属瑞金医院课
题组制订了《急性白血病诊断和分型技术平台技术规

范手则》，是迄今为止国内急性白血病诊断、分型专项

技术最全面的总结和规范手册，已在１６家单位推广应
用。并联合应用全反式维甲酸／三氧化二砷治疗８５例
初发急性早幼粒细胞白血病（ＡＰＬ），中位随访期为７０
个月。８０例（９４．１％）患者获得完全缓解。ＡＴＲＡ／ＡＴＯ
治疗初发ＡＰＬ患者具有长期的高效、低毒性，提示可作
为初发ＡＰＬ的一线治疗方案。经过２０年的努力，已经
使得ＡＰＬ治疗的长期生存率达到９４．７％。
　　中国医学科学院血液病研究所血液病医院／浙江
大学血液病研究所牵头以高三尖衫酯碱为主的标准化

综合化疗方案治疗 ＡＭＬ项目，目前已有４６７例病人入
组，其中ＨＡＡ方案入组１７７例，ＨＡＤ方案入组１４３例，
ＤＡ方案入组１３７例。初步总结显示以高三尖衫酯碱
为主的标准化综合化疗方案治疗（ＨＡＡ）的完全缓解率
达到７２．２％，高于 ＨＡＤ方案和 ＤＡ方案的 ６４．８％和
５４．１％。
　　北京肿瘤医院胃癌的分子分型和个体化诊疗课题
组经过国内９家医疗机构的病理学和肿瘤学工作者广
泛学术交流和讨论，重点讨论胃癌病理学分型与诊断

标准，提出“胃癌病理学分型与诊断标准的共识意见”

并按照ＷＨＯ和Ｌａｕｒｅｎ’ｓ分型和“上海共识”标准重新
分型了１２７２例胃癌样本，并已制备了拥有７４４例样本
的组织芯片用于标志物的鉴定和评价。这一共识的提

出对于统一和规范国内多数单位对胃癌的临床诊断和

病理分型化，特别是提出适用于指导临床治疗与预测

预后的胃癌分子分型方案具有重要的意义。

４　小　结

　　在重大疾病的研究方面，我国的整体水平与国际
上有着一定的差距。通过本重大项目的实施强化了各

承担单位和协作单位资源整合、技术集成和优势互补。

建立了临床与基础一体化的研究队伍，完善了以科学

问题和关键任务驱动的研究队列建立、生物样本采集
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和分子标志谱鉴定与临床评价的课题运行和协调管理

模式，取得了一批具有重要意义的研究成果。项目在

实施过程中，积极推动参与国际肿瘤基因组研究协作

（ＩＣＧＣ）研究计划，及时启动了胃癌肿瘤基因组的研究

工作并代表中国肿瘤基因组研究协作组（ＣＣＧＣ）参与

国际合作。并建立了与高新技术企业较为稳定的合作

模式，特别是在基因组和蛋白质组学研究领域保持其

拥有技术的先进性，在抗体制备方面具备技术开发的

系统性和潜在的产业化能力。
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