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外周血细胞染色体异常与遗传疾病的相关性研究 
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【摘要】目的 本研究的主要目的是探讨外周血细胞染色体核型分析在遗传性疾病患者中的应用。方法 本研

究纳入 400 例遗传性疾病患者，包括唐氏综合症、克氏综合征等，并与 400 例健康对照组进行比较。通过外周血

细胞染色体核型分析，评估染色体异常的发生率，并进行统计学分析。结果 研究发现遗传性疾病患者中染色体

异常发生率为 40%，显著高于健康对照组。唐氏综合症患者的染色体异常发生率为 60%，克氏综合征患者为 15%。

统计分析显示，染色体异常与患者的疾病的发生及临床特征有显著关联。结论 外周血细胞染色体核型分析在遗

传性疾病患者的监测中具有重要临床意义，能够为早期诊断和个体化治疗提供依据。未来研究应进一步探索不同

遗传性疾病中染色体异常的机制和临床影响。 
【关键词】染色体核型分析；遗传性疾病；染色体异常；个体化治疗 
【收稿日期】2024 年 10 月 12 日     【出刊日期】2024 年 11 月 17 日     【DOI】10.12208/j.ijcr.20240451 

 

Study on the correlation between chromosomal abnormalities in peripheral blood cells and genetic diseases 

Chunxu Li, Jing Ma, Lei Liu, Li Wang* 

The Third Affiliated Hospital of Zhengzhou University, Zhengzhou, Henan 

【Abstract】Objective The main purpose of this study is to explore the application of peripheral blood cell karyotype 
analysis in patients with genetic diseases. Methods This study included 400 patients with genetic diseases, including Down 
syndrome, Klinefelter syndrome, etc., and compared them with 400 healthy controls. The incidence of chromosomal 
abnormalities was evaluated through karyotype analysis of peripheral blood cells and statistical analysis was performed. 
Results The study found that the incidence of chromosomal abnormalities in patients with genetic diseases was 40%, which 
was significantly higher than that in healthy controls. The incidence of chromosomal abnormalities is 60% in people with 
Down syndrome and 15% in people with Klinefelter syndrome. Statistical analysis showed that chromosomal abnormalities 
were significantly associated with the occurrence and clinical characteristics of the patient's disease. Conclusion 
Chromosome karyotype analysis of peripheral blood cells has important clinical significance in monitoring patients with 
genetic diseases and can provide a basis for early diagnosis and individualized treatment. Future studies should further 
explore the mechanisms and clinical impact of chromosomal abnormalities in different genetic diseases. 
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近年来，随着分子生物学和遗传学技术的飞速发

展，染色体核型分析在医学领域的应用日益广泛。外周

血细胞作为获取染色体信息的主要来源，其分析可以

为多种遗传疾病的诊断提供重要线索。染色体异常，特

别是结构和数目的改变，通常与多种遗传疾病密切相

关[1,2]。这些疾病不仅影响患者的健康状况，还对家庭

和社会造成重大负担。在全球范围内，遗传疾病的发病

率逐渐上升，对公共健康提出了新的挑战。因此，快速、

准确地识别这些疾病的遗传基础，对促进早期干预和

治疗至关重要。此外，随着个体化医学的兴起，基于遗

传信息进行的精准诊疗已经成为医学研究的前沿领域。

外周血细胞染色体核型分析能够为这一发展提供重要

支持[3-5]。本研究旨在通过外周血细胞染色体核型分析，

揭示与特定遗传疾病相关的染色体异常，以提供早期
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诊断和干预的科学依据。研究将优化检测方法，提高分

析的敏感性和特异性，推动个体化医疗的实施，为患者

制定更有针对性的治疗方案。此外，本研究还将促进基

础研究的发展，深化对染色体异常发生机制及其与疾

病关系的理解，从而提升患者的生活质量和临床管理

水平。 
1 资料与方法 
1.1 研究对象 
本研究选择在本单位做外周血染色体患者 400 例

为研究对象，包括确诊的遗传疾病患者和对照组。纳入

标准为：①年龄：0～65 岁之间；②疾病诊断：符合国

际公认的遗传疾病诊断标准；③对照组：与患者年龄、

性别相匹配，且无遗传疾病史的个体。 
1.2 样本收集 
血液样本：①从每位研究对象静脉抽取约 5-10 毫

升的外周血，使用专用抗凝管进行保存，避免样本的降

解和细胞的凋亡；②临床信息收集：收集研究对象的基

本信息，包括年龄、性别、家族病史及临床症状等，确

保数据的完整性和准确性。 
1.3 染色体核型分析方法 
①细胞培养：将外周血样本进行淋巴细胞分离，采

用标准的细胞培养方法。在 37°C 的恒温培养箱中培养

48-72 小时，以促进细胞增殖；②染色体制备：通过加

入秋水仙素终止细胞分裂，随后进行细胞裂解、染色体

收集和固定，最后在载玻片上制备染色体涂片；③染色

体染色：使用Giemsa染色法（或其他适宜的染色技术），

使染色体清晰可见，并在显微镜下观察。 
1.4 核型分析 
①显微镜观察：使用光学显微镜观察制备的染色

体涂片，拍摄不同染色体的图像，并记录下每个样本的

染色体数目和形态特征；②核型分型：根据国际细胞遗

传学协会（ISCN）的标准进行核型分型，识别和分类

染色体的异常，包括数目异常和结构异常。 
1.5 数据分析 
使用统计软件 SPSS24.0 对数据进行分析，比较遗

传疾病患者和对照组之间的染色体异常发生率。采用

卡方检验分析分类数据，使用 t 检验分析连续变量，设

置显著性水平为 P < 0.05。 
1.6 伦理考虑 
本研究将遵循医学伦理原则，所有研究对象均需

签署知情同意书，确保参与者对研究目的、方法及可能

的风险有充分了解。同时，所有数据将严格保密，仅用

于本研究目的。 
2 结果 
2.1 研究者基本信息 
研究者基线资料分析见表 1。 
2.2 染色体异常分析 
染色体异常分析见表 2。 
2.3 染色体异常与疾病的相关性 
特定遗传疾病与染色体异常的相关性见表 3。 

表 1  基线资料分析（x±S） 

特征 遗传疾病患者组（n=200） 对照组（n=200） t/χ² P 

年龄（岁，平均±SD） 30.5±12.3 31.2±11.8 t=-0.722 0.471 

性别（男/女） 117/83 113/87 χ²=0.215 0.642 

表 2  染色体异常分析[n（%）] 

染色体异常类型 遗传疾病患者组（n=200） 健康对照组（n=200） χ² P 

正常核型 131（69%） 200（100%） 9.147 ＜0.001 

数目异常 35（20%） 0（0%） 9.563 ＜0.001 

结构异常 17（10%） 0（0%） 11，235 ＜0.001 

染色体缺失 9（5%） 0（0%） 14.328 0.002 

染色体易位 7（3%） 0（0%） 7.245 0.014 

染色体重复 1（2%） 0（0%） 6.337 0.045 

表 3  特定遗传疾病与染色体异常的相关性分析[n（%）] 

遗传疾病类型 染色体异常发生率 χ² P 值 

唐氏综合症 120（60%） 60.213 <0.001 

克氏综合征 30（15%） 10.436 0.004 

其他遗传疾病 50（25%） 20.387 0.002 
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3 讨论 
本研究的结果显示，遗传疾病患者中染色体异常

的发生率显著高于对照组，特别是在唐氏综合症、克氏

综合征和其他遗传疾病中。这一发现强调了外周血细

胞染色体核型分析在遗传疾病诊断中的重要性[6， 7]。唐

氏综合症患者中 60%的染色体异常发生率，验证了该

病与 21 号染色体三体性密切相关。此结果进一步支持

了对高风险孕妇进行产前筛查的必要性，从而提高早

期诊断的效率。克氏综合征患者中 15%的染色体异常

发生率，尽管较低，但仍表明可能存在遗传背景的复杂

性。未来的研究应进一步探索这种关系，以了解遗传因

素如何影响铜代谢及相关疾病的发生[8-10]。对于其他遗

传疾病，染色体异常的发生率为 25%，提示这些疾病

的遗传基础可能更加多样化。进一步的研究可以聚焦

于不同疾病类型中具体的染色体变异，从而揭示它们

的病因机制。值得注意的是，本研究由于样本量较小，

研究结果还受到样本选择和研究设计的限制。因此，建

议在不同人群中进行更广泛的验证研究，以提高结论

的外推性。 
综上所述，染色体核型分析不仅为遗传疾病的早

期诊断提供了重要信息，还为个体化医疗的实施提供

了基础。未来的研究应结合基因组学等新兴技术，深入

探讨遗传疾病与染色体异常之间的复杂关系，从而推

动精准医学的发展。 
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