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早中孕期唐氏筛查血清标志物中位数方程的建立及其临床价值
米冬青ꎬ　 宋　 歌ꎬ　 彭园园ꎬ　 孙东兰ꎬ　 高　 虹ꎬ　 张　 静

(河北省石家庄市第四医院ꎬ　 河北　 石家庄　 ０５００１１)

【摘　 要】 目的:建立石家庄地区人群早孕期和中孕期唐氏综合征筛查血清标志物的中位数ꎬ探讨

本地化的唐氏筛查血清指标中位数方程对筛查效率的影响并分析其临床价值ꎮ 方法:收集 ２０１７ 年 １ 月

至 ２０１８ 年 １１ 月期间的 ２８９３０ 名孕妇的早孕期和中孕期产前筛查数据ꎬ分析妊娠相关蛋白－Ａ(ＰＡＰＰ－
Ａ)、游离人绒毛膜促性腺激素 β 亚基(Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ)、甲胎蛋白(ＡＦＰ)、游离雌三醇(ｕＥ３)、ＮＴ 值等指标

的软件中位数和本地中位数的差异ꎻ分别利用软件中位数和本地中位数对上述筛查数据进行唐氏综合

征风险评估ꎬ比较筛查效率的差异ꎮ 结果:１.在石家庄地区人群中ꎬＰＡＰＰ－Ａ、Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ、ｕＥ３ 的浓度值

中位数均高于软件自带的高加索人群的浓度值中位数ꎬ差异有统计学意义(Ｐ<０.０５)ꎻＡＦＰ 的浓度值中

位数在两组人群中的差异无统计学意义(Ｐ >０.０５)ꎮ ２. 早、中孕期产前筛查血清指标的中位数倍数

(ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｏｆ ｍｅｄｉａｎꎬＭｏＭ)值中值在本地中位数方程和软件中位数方程中的差异有统计学意义(Ｐ<０.
０５)ꎮ ３.利用本地人群中位数方程评估 ２１ 三体综合征高风险率为 ２.３３％ꎬ检出率为 ９４.５９％ꎻ利用软件内

置中位数评估 ２１ 三体综合征的高风险率为 ２.１６％ꎬ检出率为 ８６.４８％ꎬ差异有统计学意义(Ｐ<０.０５)ꎮ 结

论:石家庄地区人群的早、中孕期产前筛查血清标志物中位数和软件自带的高加索人群存在显著差异ꎻ
本地人群早、中孕期唐氏筛查血清标志物中位数的应用能够显著提高产筛效率ꎻ建立石家庄地区人群的

早、中孕期产前筛查血清标志物中位数数据库对于本地区产前筛查工作的开展有着十分重要的意义ꎮ
【关键词】 　 中位数ꎻ　 本地化ꎻ　 唐氏综合征筛查ꎻ　 血清标志物
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　 　 染色体数目异常是临床中比较常见的染色体疾

病ꎬ其中又以 ２１ 三体综合征(Ｄｏｗｎ 综合征)和 １８ 三体

综合征(Ｅｄｗａｒｄ 综合征)最为常见ꎮ 前者是由于 ２１ 号

染色体数目异常导致发病ꎬ在胎儿中的发生率约为 １ /
１０００－１ / ８００[１]ꎻ而后者是由于 １８ 号染色体数目异常

所致ꎬ在胎儿中的发生率约为 １ / ８０００ ~ １ / ６０００ꎮ 由于

怀有 １８ 三体综合征胎儿的孕妇易发生流产ꎬ因此其实

际发生率大约为 １ / ２６００~１ / ２５００[２]ꎮ 由于涉及到遗传

基因的表达ꎬ我们的医疗水平还不足以治愈染色体异

常疾病ꎬ患儿的出生意味着整个家庭都必须承受巨大

的压力ꎮ 因此ꎬ作为医生ꎬ必须做好出生缺陷的二级预

防ꎬ加大产前筛查和产前诊断力度ꎬ尽可能避免这种患

儿的出生ꎬ切实保障母婴健康ꎮ 目前我们开展较为普

遍的产前筛查是通过检测孕妇外周血中各种血清标志

物含量ꎬ再结合孕妇各种信息ꎬ比如孕周、体重、预产年

龄等ꎬ综合评估胎儿患有染色体异常的概率ꎮ 在国内ꎬ
早孕期产前筛查和中孕期产前筛查的风险评估软件大

多数是基于高加索人群血清标志物的中位数开发

的[３]ꎬ短期内我们可以使用这些数据评估ꎬ但从长远

来看ꎬ这种人群差异会影响我们评估结果的准确性ꎬ进
而降低筛查效率ꎮ 因此ꎬ本研究旨在通过建立石家庄

地区早、中孕期产前筛查血清标志物的中位数ꎬ探讨石

家庄地区早、中孕期产前筛查血清标志物中位数方程

本地化调整的临床价值ꎮ
１　 资料与方法

１.１　 一般资料:２０１７ 年 １ 月至 ２０１８ 年 １１ 月在石家庄

市第四医院进行早孕期产筛查和中孕期产前筛查的孕

妇ꎬ除外合并糖尿病、吸烟、双胎妊娠、失访等ꎬ最终共

计 ２８９３０ 例ꎮ 所有孕妇均签署产前筛查知情同意书ꎮ
１.２　 检测方法:孕妇于孕 １１~１３＋６周抽取 ３~５ｍＬ 静脉

血进行早孕期产前筛查ꎬ同时进行 Ｂ 超 ＮＴ 测量ꎻ孕 １５
~２０＋６周抽取 ３ ~ ５ｍＬ 静脉血进行中孕期产前筛查ꎮ
采集的血液标本静置后放入离心机 ４０００ 转 / ｍｉｎꎬ离心

２０ｍｉｎꎮ 采用全自动时间分辨荧光免疫分析仪(Ｗａｌｌａｃ
１２３５)检测孕早期血清中 ＰＡＰＰ－Ａ、 Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ 以及孕

中期血清中 ＡＦＰ、Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ、ｕＥ３ 的水平ꎮ 检测试剂

盒均由美国 ＰｅｒｋｉｎＥｌｍｅｒ 公司生产ꎮ
１.３　 风险计算:将检测数值、年龄、孕周、体重、ＮＴ 值

等信息录入 ＬｉｆｅＣｙｃｌｅ ４.０ 软件ꎬ利用软件内置中位数

方程评估胎儿患病风险率ꎮ 胎儿的 ２１ 三体综合征风

险截断值为 １ / ２７０ꎬ１８ 三体综合征风险截断值为 １ /
３５０ꎮ
１.４　 中位数方程拟合方法和统计学处理:利用 ＬｉｆｅＣｙ￣
ｃｌｅ ４.０ 软件统计本地人群孕早期血清中 ＰＡＰＰ －Ａ、
Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ 以及孕中期血清中 ＡＦＰ、Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ、ｕＥ３ 的

浓度值中位数并按孕周分组ꎬ采用最小二乘法原则ꎬ利
用加权回归的方法对各指标不同孕周的中位数进行拟

合ꎬ建立各指标中位数回归模型ꎬ在该模型的基础上消

除体重的影响ꎬ最终得到本地中位数倍数(ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｏｆ
ｍｅｄｉａｎꎬＭｏＭ)的新方程ꎮ 数据分析均使用 ＳＰＳＳ ２０.０
软件ꎬ软件内置和本地校准的两组数据之间的比较采

用配对 ｔ 检验ꎬ计数资料比较采用卡方检验ꎬＰ <０.０５
则提示差异有统计学意义ꎮ
２　 结　 果

８２７１

　 　
第 ２６ 卷　 第 １０ 期

２０２０ 年 １０ 月
　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　

河　 北　 医　 学
ＨＥＢＥＩ ＭＥＤＩＣＩＮＥ 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　

Ｖｏｌ.２６ꎬＮｏ.１０
Ｏｃｔ.ꎬ２０２０

　 　 　 　



２.１　 早孕期唐氏筛查各指标软件内置中位数和本地

校准中位数比较:Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ 和 ＰＡＰＰ－Ａ 本地校准中

位数高于软件内置中位数ꎬ差异有统计学意义(Ｐ <０.

０５)ꎻＮＴ 值本地校准中位数低于软件内置中位数ꎬ差
异有统计学意义(Ｐ<０.０５)ꎬ见表 １ꎮ

表 １　 早孕期唐氏筛查各指标软件内置中位数和本地校准中位数比较

孕周 例数
Ｆｒｅｅｅ ＨＣＧＢ 浓度值中位数
软件内置　 　 　 本地校准

ＰＡＰＰ－Ａ 浓度值中位数
软件内置　 　 　 本地校准

ＮＴ 值中位数
软件内置　 　 　 本地校准

１０ １１ ５０.８５６４５０８ ８７０５ ９５６.３３０５ １８２８.３１ ０.８５６０２８６ ０.８

１１ ６６０９ ３９.２５１０５３４ ５４.２３ １６０４.８ ２３７５.２ １.２３０１５２９ １

１２ １６３４５ ２９.６３１４５３５ ４９.６１ ２５１６.８４０５ ３２６８.８ １.５４３４７５ １.２

１３ ５９６５ ２２.４３７２７２ ４２.２４ ３６９２.４５２ ４８２４.８ １.７２４８２２６ １.３

Ｐ ２８９３０ ０.０１７ ０.００２ ０.０４６

２.２　 中孕期唐氏筛查各指标软件内置中位数和本地

校准中位数比较:Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ 和 ｕＥ３ 本地校准中位数

高于软件内置中位数ꎬ差异有统计学意义(Ｐ<０.０５)ꎻ

ＡＦＰ 本地校准中位数和软件内置中位数差异无统计

学意义(Ｐ>０.０５)ꎬ见表 ２ꎮ

表 ２　 中孕期唐氏筛查各指标软件内置中位数和本地校准中位数比较

孕周 例数
ＡＦＰ 浓度值中位数

软件值　 　 　 测定值
Ｆｒｅｅ ＨＣＧＢ 浓度值中位数

软件值　 　 　 测定值
ｕＥ３ 值中位数

软件值　 　 　 测定值

１５ １３０９ ２８.７２０８００３ ３０.３１ １３.８７７７８９ １９.０１ ２.８７０８４６４７３ ３.８６

１６ ９４７４ ３３.０７８０５８５９ ３３.７１ １１.５２３５１２５７ １４.９７ ３.８１６４８５１３４ ４.８

１７ １２０１８ ３８.０９７９２７２４ ３７.８８ ９.９１８０８６２４８ １２.０３ ４.９２７４８０４２９ ５.９５

１８ ４５０２ ４３.８８１４０７１２ ４３.５６ ８.７７１２５３４８１ １０.１８ ６.１７８６５５２９８ ７.３

１９ １３７５ ５０.５４４９３０５３ ４９.６４ ７.８４７９６８６８７ ８.８６ ７.５２４３８０５４８ ８.５６

２０ ２５２ ５８.２２２７２４４６ ５７.５１ ６.９４７７５３０７３ ７.８２ ８.８９９２８８０２７ ９.８

Ｐ ２８９３０ ０.９７９ ０.０１９ <０.００１

表 ３　 ＰＡＰＰ－Ａ ＡＦＰ Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ ｕＥ３ 指标中位数校准方程

指标 本地校准方程

ＰＡＰＰ－Ａ ｙ＝ ９９００.４－３１８.８５５∗ＧＡ＋２.６８９５∗ＧＡ＾２

ＡＦＰ ｙ＝ ０.９４４∗１０＾(０.５１４０１８＋０.００８７２２７１∗ＧＡ＋０.００００００１８２２５８∗ＧＡ＾２)

Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ ｙ＝ １０＾(２.６１６９１２２１５１－０.０１１２２００７３∗ＧＡ)

ｕＥ３ ｙ＝ １.１９４∗１０＾(－３.０５８３４＋０.０４６５４６２∗ＧＡ－０.０００１２９５１３∗ＧＡ＾２)

２.３　 本地唐氏筛查血清学指标中位数方程的建立:采 用最小二乘法原则ꎬ利用加权回归的方法对各指标不
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同孕周的中位数进行拟合ꎬ同时需要消除体重的影响ꎬ
最终得到本地化中位数方程ꎬ见表 ３ꎬＧＡ 代表孕天ꎮ
２.４　 早孕期血清标志物的软件内置 ＭｏＭ 中值和本地

校准 ＭｏＭ 中值比较:Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ 和 ＰＡＰＰ－Ａ 的软件内

置 ＭｏＭ 中值均高于本地校准 ＭｏＭ 中值ꎬ差异有统计

学意义(Ｐ<０.０５)ꎬ见表 ４ꎮ

表 ４　 早孕期血清标志物的软件内置 ＭｏＭ 中值和本地校准 ＭｏＭ 中值比较

孕周 例数
Ｆｒｅｅ ＨＣＧＢ ＭｏＭ 值中位数
软件值　 　 　 调整后值

ＰＡＰＰ－Ａ ＭｏＭ 值中位数
软件值　 　 　 调整后值

１０ １１ １.１８５ １.０４８６ １.２４７ １.０１６７

１１ ６６０９ １.０１６ ０.９６９２ １.１７３ １.０１２８

１２ １６３４５ １.１３１ １.０１３１ １.１４９ ０.９８７５

１３ ５９６５ １.２０８ ０.９９５ １.２１２ １.０３２９

Ｐ ２８９３０ ０.０３３ ０.００２

２.５　 中孕期血清标志物的软件内置 ＭｏＭ 中值和本地

校准 ＭｏＭ 中值比较:Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ 和 ｕＥ３ 的软件内置

ＭｏＭ 中值均高于本地校准 ＭｏＭ 中值ꎬＡＦＰ 软件内置

ＭｏＭ 中值低于本地校准 ＭｏＭ 中值ꎬ差异均有统计学

意义(Ｐ<０.０５)ꎬ见表 ５ꎮ

表 ５　 中孕期血清标志物的软件内置 ＭｏＭ 中值和本地校准 ＭｏＭ 中值比较

孕周 例数
ＡＦＰ ＭｏＭ 值中位数

软件值　 　 　 调整后值
Ｆｒｅｅ ＨＣＧＢ ＭｏＭ 值中位数
软件值　 　 　 调整后值

ｕＥ３ ＭｏＭ 值中位数
软件值　 　 　 调整后值

１５ １３０９ ０.９５７５ １.０１４ １.１５５ １.０１１ １.２２４ １.０２５５

１６ ９４７４ ０.９４５ １.００１５ １.１１２ ０.９９５ １.２０７ １.０１１２

１７ １２０１８ ０.９３８ ０.９９３６ １.０５６ ０.９８９ １.１９４ １.０００４

１８ ４５０２ ０.９４８ １.００４５ １.０３６５ ０.９８７ １.１７９５ ０.９８７８

１９ １３７５ ０.９４８ １.００４５ １.１２１ ０.９９６ １.１３６ ０.９５１９

２０ ２５２ ０.９７３５ １.０３１７ １.１３３５ １.００１ １.１０３５ ０.９２４２

Ｐ ２８９３０ <０.００１ ０.００１ <０.００１

２.６　 早、中孕期唐氏筛查血清标志物的软件内置和本

地校准的月份 ＭｏＭ 中值分布趋势:经过软件内置中位

数方程计算的各月份的 ＭｏＭ 中位数偏离 １.０ 附近ꎬ而
经过本地校准中位数方程计算的各月份的 ＭｏＭ 中位

数均在 １.０ 附近波动ꎬ更趋向于 １.０ꎬ见图 １~５ꎮ
２.７　 软件内置和本地校准中位数方程评估胎儿患病

风险的结果比较:利用软件内置方程对早、中孕期整合

筛查结果进行评估ꎬ２１ 三体高风险人数为 ６２４ 例ꎬ高

风险率为 ２.１６％ꎬ真阳性人数为 ３２ 例ꎬ假阴性人数为 ５
例ꎬ检出率为 ８６.４８％ꎻ利用本地校准方程对早、中孕期

整合筛查结果进行评估ꎬ２１ 三体高风险人数为 ６７４
例ꎬ高风险率为 ２.３３％ꎬ真阳性人数为 ３５ 例ꎬ假阴性人

数为 ２ 例ꎬ检出率为 ９４.５９％ꎻ本地校准方程评估结果

高风险率和 ２１ 三体检出率均高于软件内置方程ꎬ差异

有统计学意义(Ｐ<０.０５)ꎬ见表 ６ꎮ
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表 ６　 软件内置方程和本地校准方程评估 ２１ 三体患病风险结果

例数
Ｔ２１

高风险人数　 　 低风险人数　 　 高风险率(％) 　 　 真阳性数　 　 假阴性数　 　 检出率(％)

软件中位数方程 ２８９３０ ６２４ ２８３０６ ２.１６ ３２ ５ ８６.４８

本地校准方程 ２８９３０ ６７４ ２８２５６ ２.３３ ３５ ２ ９４.５９

Ｐ <０.０５ <０.０５

图 １　 早孕期软件内置和本地校准的 Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ ＭｏＭ 中

位数分布趋势

图 ２　 早孕期软件内置和本地校准的 ＰＡＰＰ－Ａ ＭｏＭ 中位

数分布趋势

图 ３　 中孕期软件内置和本地校准的 ＡＦＰ ＭｏＭ 中位数分

布趋势

图 ４　 中孕期软件内置和本地校准的 Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ ＭｏＭ 中

位数分布趋势

图 ５　 中孕期软件内置和本地校准的 ｕＥ３ ＭｏＭ 中位数分

布趋势

３　 讨　 论

Ｄｏｗｎ 综合征和 Ｅｄｗａｒｄ 综合征等染色体疾病尚无

有效的治疗手段ꎬ因此目前的技术手段只能尽量避免

这种患儿的出生ꎮ 国内应用最广泛的产前筛查方法是

中孕期(１５ ~ ２０＋６周)的三联筛查ꎬ即 ＡＦＰ、Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ
和 ｕＥ３ꎮ 根据相关统计结果ꎬ这种筛查模式在 ５％假阳

性率的前提下对唐氏综合征等的检出率可达到 ６０％ ~
７０％[４]ꎮ 另外一种筛查模式是早孕期筛查(９ ~ １３＋６

周)ꎬ即 Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ、ＰＡＰＰ －Ａ 并结合 ＮＴ 指标综合评

估ꎬ这种筛查模式在 ５％假阳性率的情况下的疾病检

出率为 ８０％左右[５]ꎮ 目前我们科室采用的是早孕期

和中孕期的整合筛查模式ꎬ这也是未来血清学筛查模

式的发展方向[６]ꎮ 孕妇在早孕期和中孕期的检测结
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果综合分析评估计算一个综合的评估风险ꎬ这种筛查

模式在 ５％阳性率的情况下的疾病检出率能够达到

９０％左右[７]ꎮ 为了消除孕周对检测水平的影响ꎬ我们

需要将各个血清标志物的浓度值转变成各个标志物浓

度 ＭｏＭ 值ꎬ它的计算方法是指标浓度值除以该孕周的

指标浓度中位数值ꎮ 因此ꎬ各个指标的孕周中位数值

和筛查结果有很大的相关性ꎮ 目前大部分实验室软件

采用的中位数数值都是来自于欧洲高加索人群ꎬ鉴于

不同地区人群的差异ꎬ我们采用高加索人群的中位数

来评估本地区人群的患病风险ꎬ可能会影响筛查效率ꎬ
因此建立本地区准确的中位数值显得尤为重要ꎮ

通过对 ２８９３０ 例孕妇的产筛结果进行回顾分析显

示ꎬ石家庄地区不同孕周的 Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ、ｕＥ３、和 ＰＡＰＰ－
Ａ 浓度值中位数和评估软件系统的高加索人群各标志

物浓度值中位数的差异有统计学意义ꎬ本地区 Ｆｒｅｅ
ｈＣＧβ、ｕＥ３、ＰＡＰＰ－Ａ 的浓度值中位数要普遍高于软件

内置的数值ꎬＡＦＰ 的浓度中位数和软件内置的浓度值

中位数的差异无统计学意义ꎬ二者的浓度值基本一致ꎮ
这与李冬秀等[８] 对中山市地区人群的研究结果基本

一致ꎮ 同时我们将 ＡＦＰ、Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ、ｕＥ３、ＰＡＰＰ－Ａ 的

ＭｏＭ 值中位数在本地中位数方程和软件中位数方程

进行分析比较ꎬ差异均具有统计学意义ꎮ 在软件中位

数方程中ꎬｕＥ３ 和 ＰＡＰＰ－Ａ 的 ＭｏＭ 值中位数均接近 １.
２ꎬＡＦＰ 的 ＭｏＭ 值中位数在 ０.９４ 附近波动ꎬＦｒｅｅ ｈＣＧβ
的 ＭｏＭ 值中位数在 １.１ 附近波动ꎬ一般来说上下波动

超过 １０％的范围已经提示我们的实验室检测在这段

时期内可能存在持续单向影响的因素ꎬ这可能会导致

我们筛查结果的不准确ꎮ 我们先对机器进行校准保养

来消除仪器导致的误差ꎬ但这种趋势没有得到改变ꎮ
同时我们对室内质控数据进行分析ꎬ认为实验操作也

没有问题ꎮ 经过建立本地区人群中位数ꎬ校准方程评

估的 ＡＦＰ、Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ、ｕＥ３、ＰＡＰＰ－Ａ 的 ＭｏＭ 值中位数

均在 １.０ 附近波动ꎬ软件内置中位数可能已经不适用

于本地人群ꎮ 为了进一步验证本地校准中位数方程对

于各个指标 ＭｏＭ 中位数的影响ꎬ我们又将各指标的本

地方程 ＭｏＭ 中位数和软件方程 ＭｏＭ 中位数按月份进

行比较ꎬ结果发现校准的月份 ＭｏＭ 中位数更接近于 １.
０ꎬ这也意味着我们的本地校准方程更能够保证我们的

筛查质量的稳定性ꎮ 同时我们将本地校准中位数方程

和软件中位数方程评估胎儿患病风险的结果进行比

较ꎬ结果显示使用本地校准中位数方程的早、中孕期整

合筛查的检出率较软件方程的评估结果有很大的增

加ꎮ 通过筛查评估结果ꎬ我们可以看出使用软件中位

数方程时ꎬ我们的高风险率比较低ꎬ只有 ２.１６％ꎬ这和

我们各筛查指标 ＭｏＭ 值中位数偏离有一定的关系ꎮ
尤其是不同孕周的 ＰＡＰＰ－Ａ 和 ｕＥ３ 的 ＭｏＭ 值中位数

都接近了 １.２ꎬ二者偏高可能会降低 ２１ 三体综合征阳

性率ꎬ导致假阴性结果出现ꎮ 经过使用本地校准中位

数方程对孕妇重新评估患病风险ꎬ我们发现随着各筛

查指标 ＭｏＭ 值中位数逐渐回归至 ０.９５ ~ １.０５ 之间ꎬ我
们的筛查高风险率也有一定的增加ꎬ２１ 三体的检出率

有了较大的提高ꎬ这也充分体现了建立本地中位数的

必要性ꎮ 我们对 ２１ 三体的检出率达到 ９４％左右ꎬ这也

提示早、中孕期整合筛查是一种更加高效、准确的筛查

模式ꎬ在阳性率没有大幅增加的前提下能够提高检出

率ꎬ减少产前诊断的压力ꎮ
因此从上面的结果我们可以看出ꎬ新的中位数方

程更加适合石家庄地区人群ꎮ 相对于软件自带的高加

索人群中位数方程ꎬ本地区早、中孕期唐氏筛查血清标

志物中位数方程的建立在很大程度上提高了筛查结果

的可靠性和准确性ꎮ 一方面本地中位数方程的应用使

得各个生化标志物不同孕周的 ＭｏＭ 值中位数更加接

近于 １.０ꎬ同时各个月份的生化标志物的 ＭｏＭ 值中位

数也是在 １.０ 附近波动ꎬ校正的 ＭｏＭ 值中位数趋向 １.
０ 的理想状态水平ꎻ另一方面本地中位数方程对 ２１ 三

体综合征的检出率也有了一定的提高ꎬ同时高风险率

的提高也会降低假阴性结果的出现ꎬ从而大大提高产

前筛查的质量和效率ꎮ
根据国家临检中心的统计结果显示ꎬ目前国内实

验室大部分还是在使用 ＡＦＰ＋ＨＣＧ 的二联筛查ꎬ使用

ＡＦＰ＋ＨＣＧ＋ｕＥ３ 三联筛查的比例大约为 ２４. ３１％[９]ꎮ
所使用的的评估软件大部分为国外的 Ｌｉｆｅｃｙｃｌｅ、２Ｔ－
ｒｉｓｋ 等ꎬ大部分的实验室所使用的的中位数值都是软

件自带的国外人群的数据ꎮ 近些年来ꎬ越来越多的学

者也都在研究本地人群中位数方程在产前筛查中的临

床价值ꎬ各种报道也是层出不穷ꎮ 高刚等[１０]对临沂地

区的血清标志物研究结果发现ꎬ建立本地区产前筛查

的中位数可以在降低假阳性率的情况下提升筛查模式

的阳性预测值ꎻ龙耀等[１１]对江西省中北部地区的中位

数系统研究提示本地中位数可以大大提高产前筛查效

率ꎻ李冬秀等[８] 对中山市人群中位数的研究发现ꎬ相
对于高加索人群ꎬ本地人群 ＰＡＰＰ－Ａ、Ｆｒｅｅ ｈＣＧβ、ｕＥ３
的中位数值都要更高ꎬ高加索人群和本地人群的 ＡＦＰ
中位数值无显著性差异ꎬ这和我们的研究结果类似ꎻ周
洪亮等[１２]通过对济宁地区 ＡＦＰ、ｆｒｅｅβ－ＨＣＧ、ｕＥ３ 的软

件内置中位数进行本地化校正从而降低了血清筛查出

生缺陷的假阳性率ꎮ 可以说这些研究结果都提示出国

内人群和国外高加索人群的确存在有人种差异ꎬ中位
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数方程的会影响不同地区筛查结果的质量和效率ꎮ 各

地区应该在积累一定数量的孕妇筛查信息的前提下建

立自己的产前筛查标志物的中位数数据库ꎬ这样可以

有效提高产前筛查的准确性ꎮ
除了早、中孕期产前筛查血清标志物的 ＭｏＭ 值中

位数ꎬ研究还对孕早期 ＮＴ 值中位数进行分析ꎬ结果发

现本地各孕周的 ＮＴ 值中位数都低于软件内置的 ＮＴ
值数据ꎮ 由于 ＮＴ 测量准确性更多依赖 Ｂ 超医生的个

人技术水平ꎬ因此并未对 ＮＴ 的中位数方程进行调整ꎮ
今后需要与 Ｂ 超医生沟通ꎬ分析 ＮＴ 值中位数偏低的

原因ꎬ进一步规范 ＮＴ 测量标准ꎬ严格按照操作指南进

行 ＮＴ 测量ꎮ ＮＴ 中位数偏低可能是导致我们假阳性

率较低的原因之一ꎮ 并非假阳性率越低就说明筛查越

准确ꎮ 因为根据规范的要求ꎬ所有检出率的标准都是

在 ５％假阳性率的前提下制定的ꎬ较低的 ＮＴ 值可能会

使假阳性率达不到规范要求ꎬ从而可能导致假阴性的

出现ꎬ这也是值得我们关注的一个问题ꎮ
综上所述ꎬ建立各地区筛查指标的中位数是保证

产前筛查工作准确高效的重要方法手段ꎬ本地区中位

数方程可以对各种因素进行更为合理和准确的校准ꎬ
提高筛查质量和产前诊断的效率ꎮ 然而ꎬ本地中位数

的建立只是其中一个重要方面ꎬ完整的筛查系统需要

从各个方面进行完善ꎬ包括孕妇信息的准确性、实验室

标准操作规范的建立、完整的人员培训机制等ꎮ 在以

后的工作中ꎬ随着检测量的进一步增加ꎬ亦需要对本地

人群中位数数据进行定期维护ꎬ从而最大程度保证孕

妇和胎儿的安全ꎮ
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【文章编号】 １００６－６２３３(２０２０)１０－１７３３－０６

研究无创产前 ＤＮＡ 诊断高龄孕妇异常核型的价值
马志慧

(河北省承德市中医院检验科ꎬ　 河北　 承德　 ０６７０００)

【摘　 要】 目的:探究无创产前 ＤＮＡ(ＮＩＰＴ)诊断高龄孕妇异常核型的价值并进行分析ꎮ 方法:选取

我院从 ２０１６ 年 １ 月至 ２０１９ 年 １ 月收治的自愿接受 ＮＩＰＴ 检测的高龄孕妇 １４６７ 例作为研究对象ꎮ 采集

所有研究对象的外周血标本并提取胎儿的游离 ＤＮＡꎬ实施 ＰＣＲ 扩增处理后以 ＮＩＰＴ 检测推算出患儿染

色体疾病的风险ꎮ 与此同时ꎬ针对 ＮＩＰＴ 检测结果为高风险的孕妇再行羊水穿刺检测ꎮ 比较 １４６７ 例高

龄孕妇 ＮＩＰＴ 检测异常结果与羊水验证核型结果ꎬ并分析 ＮＩＰＴ 检测结果异常和羊水核型验证结果的符

合率情况ꎮ 比较不同年龄高龄孕妇的异常核型检出率ꎮ 结果:１４６７ 例高龄孕妇行 ＮＩＰＴ 检测异常人数

２４ 例ꎬ其中 ６ 例提示为 ２１ 三体高风险ꎬ４ 例提示为 １８ 三体高风险ꎬ３ 例提示为 １３ 三体高风险ꎬ７ 例提示

为性染色体异常ꎬ４ 例提示为其他染色体异常ꎮ ２４ 例孕妇均行羊水穿刺检测ꎬ确诊胎儿染色体异常疾病

人数 １３ 例ꎬ包括 ２１ 三体 ６ 例ꎬ１８ 三体 ３ 例ꎬ１３ 三体 １ 例ꎬ性染色体异常 ２ 例ꎬ其他染色体异常 １ 例ꎮ 剩
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