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做人类染色体核型分析时，最感困难的是如何正确区分嵌合体与正常二倍体。在统计学中，如果

犯I型错误；如果将病人误诊为正常人，称为犯I型错误。为了能够用最低的工作量，得到可靠的实验结

定的范围内，本文提出序贯分析方法，供科研及临床实践参考。 
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