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  摘 要:目的 分析陕西省宝鸡地区新生儿常见遗传性耳聋基因突变情况,为遗传性耳聋患者的临床治疗

提供参考依据。方法 选取2021年1月至2023年4月在陕西宝鸡市妇幼保健院出生的1
 

985例新生儿作为

研究对象,采用微阵列芯片杂交法检测4种遗传性耳聋基因(GJB2、GJB3、SLC26A4和线粒体 mt
 

DNA
 

12S
 

rRNA)15个位点,将耳聋基因检测结果进行统计分析。同时将陕西宝鸡地区新生儿耳聋基因突变情况与国内

其他地区进行比较。结果 1
 

985例新生儿中检出耳聋基因突变108例(5.44%)其中GJB2携带率最高,为

2.67%,SLC26A4携带率为2.02%,GJB3携带率为0.40%,线粒体 mt
 

DNA
 

12S
 

rRNA携带率为0.35%;以

GJB2(c.235
 

del
 

C)突变率(1.86%)最高,其次为SLC26A4(c.IVS7-2
 

A>G)突变率(1.56%)。与国内其他地

区比较,陕西宝鸡地区除线粒体 mt
 

DNA
 

12S
 

rRNA(m.1555
 

A>G)突变率无差异外,GJB2(c.235
 

del
 

C)、
GJB3(c.538

 

C>T)、SLC26A4
 

(c.IVS-27-2A>G)突变率均有差异。结论 陕西宝鸡地区新生儿携带的耳聋

基因突变以
 

GJB2
 

为主,该研究有助于及早查明该地区新生儿听力损失的病因,从而对遗传性耳聋患者进行早

期干预。
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Abstract:Objective To

 

analyze
 

the
 

common
 

genetic
 

deafness
 

gene
 

mutations
 

in
 

newborns
 

in
 

Baoji
 

area
 

of
 

Shaanxi
 

Province,
 

so
 

as
 

to
 

provide
 

reference
 

for
 

the
 

clinical
 

treatment
 

of
 

patients
 

with
 

hereditary
 

deafness.
Methods A

 

total
 

of
 

1
 

985
 

newborns
 

born
 

in
 

Maternal
 

and
 

Child
 

Health
 

Hospital
 

of
 

Baoji
 

from
 

January
 

2021
 

to
 

April
 

2023
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

research
 

objects.
 

Microarray
 

chip
 

hybridization
 

was
 

used
 

to
 

detect
 

15
 

loci
 

of
 

four
 

hereditary
 

deafness
 

genes
 

(GJB2,
 

GJB3,
 

SLC26A4
 

and
 

mitochondrial
 

mt
 

DNA
 

12S
 

rRNA),
 

and
 

the
 

re-
sults

 

of
 

deafness
 

gene
 

detection
 

were
 

statistically
 

analyzed.
 

At
 

the
 

same
 

time,
 

the
 

incidence
 

of
 

deafness
 

gene
 

mutations
 

in
 

Baoji
 

area
 

of
 

Shaanxi
 

province
 

was
 

compared
 

with
 

other
 

areas
 

of
 

China.Results Among
 

the
 

1
 

985
 

newborns,
 

108
 

cases
 

(5.44%)
 

were
 

detected
 

with
 

deafness
 

gene
 

mutations,
 

among
 

which
 

GJB2
 

carrying
 

rate
 

was
 

the
 

highest
 

(2.67%),
 

SLC26A4
 

carrying
 

rate
 

was
 

2.02%,
 

GJB3
 

carrying
 

rate
 

was
 

0.40%,
 

and
 

mi-
tochondrial

 

mt
 

DNA
 

12S
 

rRNA
 

carrying
 

rate
 

was
 

0.35%.
 

GJB2(c.
 

235
 

del
 

C)
 

had
 

the
 

highest
 

mutation
 

rate
 

(1.86%),
 

followed
 

by
 

SLC26A4(c.
 

IVS7-2
 

A>G)
 

(1.56%).
 

There
 

was
 

no
 

significant
 

difference
 

in
 

the
 

mu-
tation

 

rate
 

of
 

mitochondrial
 

mt
 

DNA
 

12S
 

rRNA
 

(m.1555
 

A>G)
 

between
 

Baoji
 

area
 

and
 

other
 

areas
 

in
 

China,
 

and
 

the
 

mitochondrial
 

GJB2(c.
 

235
 

del
 

C),
 

GJB3
 

(c.
 

538
 

C>T)
 

and
 

SLC26A4
 

(c.
 

IVS-27-2A
 

>
 

G)
 

muta-
tion

 

rates
 

are
 

different.Conclusion GJB2
 

is
 

the
 

main
 

deafness
 

gene
 

mutation
 

carried
 

by
 

newborns
 

in
 

Baoji,
 

Shaanxi
 

province.
 

This
 

study
 

is
 

helpful
 

to
 

find
 

out
 

the
 

cause
 

of
 

neonatal
 

hearing
 

loss
 

in
 

this
 

area
 

as
 

early
 

as
 

possible,
 

so
 

as
 

to
 

carry
 

out
 

early
 

intervention
 

for
 

patients
 

with
 

hereditary
 

deafness.
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  耳聋已成为一个全球性的健康问题,严重影响个

人的生 活 质 量。全 球 新 生 儿 听 力 损 失 发 病 率 为
1.33‰~1.86‰,致病因素中遗传因素约占50%[1]。
遗传性耳聋根据是否伴有耳外组织异常或病变分为
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综合征性耳聋和非综合征性耳聋。综合征性耳聋约

占遗传性耳聋的30%,除听力障碍外,还伴有其他许

多临床表现。非综合征性耳聋约占遗传性耳聋的

70%,只有听力受损症状,其他器官无遗传性损害。
 

耳

聋基因突变类型和频率在不同地区和民族中存在差

异[2]。地区和民族因素在非综合征性听力障碍的临

床诊断中具有重要作用。陕西宝鸡地区尚未开展新

生儿耳聋基因筛查的大规模研究。中国流行病学研

究表明,很大一部分非综合性听力损失是由有限数量

的反复突变基因引起的,常见的引起非综合征性耳聋

的致 病 基 因 有4个,即 GJB2、GJB3、SLC26A4 和

12SrRNA[3]。因此,对新生儿进行耳聋基因筛查非常

重要,有助于尽早发现并及时提供适当干预。本研究

采用微阵列基因芯片方法对陕西宝鸡地区新生儿耳

聋基因的突变情况进行分析,旨在为本地区新生儿耳

聋出生缺陷预防和治疗提供参考依据。
1 资料与方法

1.1 一般资料 选取2021年1月至2023年4月在

陕西省宝鸡市妇幼保健院出生并接受遗传性耳聋基因

筛查的1
 

985例新生儿作为研究对象,其中男989例,
女996例。所有儿童籍贯均为陕西地区汉族人口,无血

缘关系,否认家族遗传病病史。所有新生儿家长均知情

同意并签署知情同意书。本研究经陕西省宝鸡市妇幼

保健院医学伦理委员会审核批准(2024-043)。
1.2 试剂与仪器 血液核酸提取试剂盒(美国Pro-
mega公司)、基因检测试剂盒(中国北京博奥公司的

晶芯􀆿)、晶芯􀆿 微阵列芯片扫描仪LuxScanTM10K-B
和晶芯􀆿15项遗传性耳聋相关基因检测分析系统(中
国北京博奥晶典生物技术有限公司)。
1.3 检测方法 在新生儿出生后3

 

d内采集足跟外

周血2~5滴,滴于血样采集卡,每个血斑直径至少8
 

mm,晾干后保存于-20
 

℃冰箱,12
 

h内完成检测。
采用核酸提取试剂盒提取DNA。采用微阵列芯片杂

交法检测4种遗传性耳聋基因GJB2
 

(c.35
 

del
 

G、c.
176-191

 

del
 

16、c.235
 

del
 

C、c.299-300
 

del
 

AT)、
SLC26A4

 

(c.IVS
 

7-2A>G、c.IVS15+5G>A、c.
2168A>G、c.1174A>T、c.1226G>A、c.1229C>T、
c.1975G>C、c.2027T>A)、线 粒 体 mt

 

DNA12S
 

rRNA
 

(m.1555
 

A>G、m.1494
 

C>T)和 GJB3
 

(c.
538

 

C>T)的15个突变。使用晶芯􀆿微阵列芯片扫描

仪
 

LuxScanTM
 

10K-B
 

和晶芯􀆿
 

15项遗传性耳聋相关

基因检测分析系统对芯片进行成像。

1.4 统计学处理 计数资料以例数或百分率表示,采
用描述性统计分析,以P<0.05为差异有统计学意义。
2 结  果

2.1 总体筛查情况 1
 

985
 

例新生儿中检出耳聋基

因突变108例,携带率为5.44%(108/1
 

985),其中

GJB2携带率最高,为2.67%(53/1
 

985),占总突变的
 

49.07%(53/108),是突变率最高的基因;GJB3携带

率为
 

0.40%(8/1
 

985),占总突变的
 

7.41%(8/108);
SLC26A4携带率为2.02%(40/1

 

985),占总突变的

37.04%(40/108),是突变率居第2位的基因;线粒体

mt
 

DNA
 

12S
 

rRNA携带率为
 

0.35%(7/1
 

985),占
总突变的6.48%(7/108)。
2.2 各等位基因突变位点检查情况 1

 

985例标本

中GJB2基因各突变位点突变率分别为c.235
 

del
 

C
 

1.86%(37/1
 

985)、c.299-300
 

del
 

AT
 

0.76%(15/
1

 

985)、c.176-191
 

del
 

16
 

0.05%(1/1
 

985)、
 

c.35
 

del
 

G
  

0.00%(0/1
 

985);GJB3基因突变位点
 

c.538
 

C
>T突变率为0.40%(8/1

 

985);SLC26A4基因各突

变位点突变率分别为c.IVS7-2
 

A>G
 

1.56%(31/
1

 

985)、c.2168A>G
  

0.20%(4/1
 

985)、c.1174A>T
 

0.10%(2/1
 

985)、c.1229C>T
 

0.05%(1/1
 

985)、
c.1975G>C

 

0.05%(1/1
 

985)、c.2027T>A
 

0.05%
(1/1

 

985)、c.1226G>A
 

0.00%(0/1
 

985)
 

、c.IVS15
+5

 

G
 

>
 

A
 

0.00%(0/1
 

985);线粒体 mt
 

DNA
 

12S
 

rRNA 基 因 突 变 位 点
 

m.1555
 

A
 

>
 

G 突 变 率 为

0.35%(7/1
 

985)、m.1494
 

C
 

>
 

T突变率为
 

0.00%
 

。
2.3 陕西宝鸡地区与国内其他地区GJB2(c.235

 

del
 

C)、GJB3(c.538
 

C>T)、线粒体 mt
 

DNA
 

12S
 

rRNA
(m.1555

 

A>G)和SLC26A4(c.IVS7-2
 

A>G)突变

基因携带情况比较 陕西宝鸡地区GJB2(c.235
 

del
 

C)突变率高于内蒙古呼和浩特、江苏苏州、陕西西安

和广东云浮地区,而低于山东烟台地区,差异均有统

计 学 意 义 (P <0.05);陕 西 宝 鸡 地 区 SLC26A4
(c.IVS7-2

 

A>G)突变率高于浙江台州、海南海口、浙
江杭州、江苏淮安、云南丽水、湖南娄底、江苏南京、内
蒙古呼和浩特、江苏苏州、陕西西安、山东烟台、广东

云浮地区,差异均有统计学意义(P<0.05);陕西宝鸡

地区GJB3(c.538
 

C>T)突变率与海南海口、湖南娄

底、江苏南京、江苏苏州地区比较,差异均有统计学意

义(P<0.05);陕西宝鸡地区线粒体 mt
 

DNA
 

12S
 

rRNA(m.1555
 

A>G)突变率与其他地区比较,差异

均无统计学意义(P>0.05)。见表1。

表1  陕西宝鸡地区与国内其他地区GJB2(c.235
 

del
 

C)、GJB3(c.538
 

C>T)、线粒体 mt
 

DNA
 

12S
 

rRNA
   (m.1555

 

A>G)和SLC26A4(c.IVS7-2
 

A>G)突变基因携带情况比较

地区 n
GJB2(c.235

 

del
 

C)

[n(%)] χ2 P

GJB3(c.538
 

C
 

>
 

T)

[n(%)] χ2 P

陕西宝鸡 1
 

985 37(1.86) - - 8(0.40) - -

浙江台州[4] 7
 

220 130(1.80) 0.081 0.776 27(0.37) 0.035 0.852
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续表1  陕西宝鸡地区与国内其他地区GJB2(c.235
 

del
 

C)、GJB3(c.538
 

C>T)、线粒体 mt
 

DNA
 

12S
 

rRNA
   (m.1555

 

A>G)和SLC26A4(c.IVS7-2
 

A>G)突变基因携带情况比较

地区 n
GJB2(c.235

 

del
 

C)

[n(%)] χ2 P

GJB3(c.538
 

C
 

>
 

T)

[n(%)] χ2 P

海南海口[5] 7
 

124 98(1.38) 2.536 0.111 8(0.11) 7.483 0.006

浙江杭州[6] 7
 

457 142(1.90) 0.014 0.907 18(0.24) 1.492 0.222

江苏淮安[7] 7
 

660 168(2.19) 0.821 0.365 28(0.37) 0.060 0.807

云南丽水[8] 35
 

517 803(2.26) 1.353 0.245 102(0.29) 0.863 0.353

湖南娄底[9] 16
 

869 301(1.78) 0.064 0.800 19(0.11) 10.473 0.001

河南洛阳[10] 611 12(1.96) 0.025 0.874 4(0.65) 0.643 0.423

江苏南京[11] 117
 

652 2
 

231(1.90) 0.011 0.917 91(0.08) 25.041 <0.001

内蒙古呼和浩特[12] 30
 

412 287(0.94) 15.939 <0.001 81(0.27) 1.271 0.260

江苏苏州[13] 4
 

284 21(0.49) 27.929 <0.001 6(0.14) 4.210 0.040

陕西西安[14] 12
 

946 60(0.46) 52.304 <0.001 40(0.31) 0.475 0.491

山东烟台[15] 3
 

785 94(2.48) 2.52 0.133 12(0.32) 0.279 0.598

广东云浮[16] 1
 

983 18(0.91) 6.636 0.010 2(0.10) 3.603 0.058

χ2 38.696 176.853

P <0.001 <0.001

地区 n
线粒体mt

 

DNA
 

12S
 

rRNA(m.1555
 

A
 

>
 

G)

[n(%)] χ2 P

SLC26A4(c.IVS7-2
 

A
 

>
 

G)

[n(%)] χ2 P

陕西宝鸡 1
 

985 7(0.35) - - 31(1.56) - -

浙江台州[4] 7
 

220 17(0.24) 0.822 0.365 84(1.16) 8.498 0.004

海南海口[5] 7
 

124 14(0.20) 1.645 0.200 62(0.87) 18.376 <0.001

浙江杭州[6] 7
 

457 20(0.27) 0.390 0.532 81(1.09) 10.692 0.010

江苏淮安[7] 7
 

660 16(0.21) 1.370 0.242 4(0.05) 133.757 <0.001

云南丽水[8] 35
 

517 115(0.32) 0.048 0.826 329(0.93) 22.875 <0.001

湖南娄底[9] 16
 

869 83(0.49) 0.726 0.394 109(0.65) 42.451 <0.001

河南洛阳[10] 611 2(0.33) 0.009 0.926 6(0.98) 2.865 0.091

江苏南京[11] 117
 

652 353(0.30) 0.180 0.671 1
 

262(1.07) 16.107 <0.001

内蒙古呼和浩特[12] 30
 

412 50(0.16) 3.759 0.053 247(0.81) 30.709 <0.001

江苏苏州[13] 4
 

284 6(0.14) 2.962 0.085 14(0.33) 45.277 <0.001

陕西西安[14] 12
 

946 60(0.46) 0.473 0.492 140(1.08) 12.598 <0.001

山东烟台[15] 3
 

785 11(0.29) 0.161 0.688 50(1.32) 4.086 0.043

广东云浮[16] 1
 

983 2(0.10) 2.779 0.096 14(0.74) 12.665 <0.001

χ2 64.909 162.494

P <0.001 <0.001

3 讨  论

听力损失是一种较为常见的疾病,具有高度异质

性和表型多样性。早期发现患有非重度听力损失婴

儿可以避免未确诊的听力损失婴儿可能出现的社交

和语言障碍[17]。在儿童听力损失的病因学方面,50%
的病例与遗传有关[1]。因此,进行新生儿耳聋基因筛

查能够及时发现潜在的耳聋风险,从而实现早期干预

和治疗,有效防止耳聋的发生。

GJB2、GJB3、SLC26A4和线粒体 mt
 

DNA
 

12S
 

rRNA是导致遗传性耳聋的常见基因病变[12]。本研

究采用微阵列芯片法检测了4个基因的15个位点,
结果显示,1

 

985例新生儿中检出耳聋基因突变108
例(5.44%),低于山东烟台地区的6.74%[15],高于内

蒙古呼和浩特的2.98%[12]、浙江台州的4.21%[4]、海
南 海 口 地 区 的 3.07%[5] 和 云 南 丽 水 地 区 的

4.86%[8]。可能由于所采用的检测手段有所差异,同
时我国地域辽阔,不同地区和民族中存在差异。本研

究同时还发现,GJB2基因突变53例(2.67%),GJB3
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基因突变8例(0.40%),SLC26A4基因突变40例

(2.02%),线粒体mt
 

DNA
 

12S
 

rRNA基因突变7例

(0.35%),与我国其他相关研究结果类似[4-5],但也有

部分地区研究结果不一致[8]。DAI等[18]对来自中国

26个地区的3
 

004例非综合征性听力损失患者耳聋

基因进行检测发现,GJB2基因突变是导致听力损失

患者病因的最常见原因。然而,由于大量耳聋人群的

地区和种族差异,这些研究结果并不能解释每个地区

的突变谱。藏族非综合征性听力损失中常见的分子

原因很少,114例藏族患者未发现GJB2和SLC26A4
基因突变,1.75%的听力损失与线粒体 mt

 

DNA
 

12S
 

rRNA突变有关[8]。耳聋基因突变的类型和频率在

不同地区和民族中存在差异,不同地区和民族的非综

合征性听力损失常见致病基因是相同的,地区和民族

因素在非综合征性听力损失的临床诊断中具有重要

作用[3]。
GJB2基因突变是导致听力损失患者病因的最常

见原因,GJB2基因突变可导致常染色体显性非综合

征性耳聋和常染色体隐性非综合征性听力损失。儿

童早期感音神经性耳聋患者中有40%~60%是由

GJB2型突变引起的[19],主要表现为先天性感音神经

性耳聋、非先天性语前耳聋和语后耳聋,发病年龄为

6、8个月至20岁[20]。DAI等[18]研究发现,我国各民

族GJB2基因突变具有民族特异性,且不同地区分布

不均匀[21]。本研究发现,陕西宝鸡地区GJB2(c.235
 

del
 

C)突变率高于内蒙古呼和浩特、江苏苏州、陕西西

安和广东云浮地区,而低于山东烟台,原因可能涉及

不同地区遗传群体的差异性。本研究还发现,GJB2
基因突变率最高(2.67%),其中以 GJB2(c.235

 

del
 

C)突变率(1.86%)最高,在高加索人中c.35
 

del
 

G突

变率更高,占所有突变的59.52%~80.00%。然而,
在犹太人中c.167

 

del
 

T突变率是最常见的[21],在非

洲人中c.427突变率C>T更高。
SLC26A4基因突变是继GJB2突变后导致遗传

性听力损失的第2大因素,并与Pendred综合征和前

庭水管扩大的非综合征性听力损失,也称为常染色体

隐性遗传非综合征性耳聋4型有关[22]。既往研究表

明,非综合性听力损失患者通常出生时听力正常或轻

度听力障碍,但在生长阶段会加重[23]。本研究发现,
SLC26A4基因突变占所有致病突变的37.04%,与北

京地区新生儿该基因突变率一致[24]。SLC26A4突变

谱在不同民族间差异很大,其最常见的突变位点为

c.IVS7-2
 

A>G,其次为c.2168
 

A>G[25]。本研究结

果显示,c.IVS7-2
 

A>G突变率最大(1.56%),其次

为c.2168
 

A>G突变率(0.20%),然而北欧人群中最

常见SLC26A4突变位点为p.T416P和IVS8+1G,
日本和韩国人群中则以c.2168A>G突变率最高[26]。
本研究发现,陕西宝鸡地区SLC26A4(c.IVS7-2

 

A>
G)突变率明显高于浙江台州、海南海口、浙江杭州、江

苏淮安、云南丽水、湖南娄底、江苏南京、内蒙古呼和

浩特、江苏苏州、陕西西安、山东烟台、广东云浮地区,
造成这一差异原因可能与不同地区人群不同有关。
对出现SLC26A4(c.IVS7-2

 

A>G)基因突变的新生

儿应定期随访,避免进行可能对耳部造 成 损 伤 的

活动。
GJB3基因属于连接蛋白基因家族,负责编码连

接蛋白31,是一种重要的细胞间通讯蛋白,在听觉和

代谢过程中发挥作用,连接蛋白31第66位天冬氨酸

的缺失是周围神经病变和听力障碍的主要原因之

一[27]。GJB3中的杂合c.538C>T变异被报道与晚

发性高频感音神经性听力损失相关[28]。本研究发现,
GJB3基因突变8例,携带率为0.40%,与江苏徐州地

区研究结果一致[27]。陕西宝鸡地区GJB3(c.538
 

C>
T)突变基因携带情况与海南海口、湖南娄底、江苏南

京、苏州地区比较,差异均有统计学意义(P<0.05)。
然而,最近的一项研究结果显示,没有证据表明GJB3
变异在常染色体隐性、显性或遗传性听力损失中的致

病性[29]。听力损失与GJB3变异之间的研究还需进

一步探讨。
线粒体 mt

 

DNA
 

12S
 

rRNA
 

m.1494C>T 和

m.1555A>G是与氨基糖苷类抗菌药物致聋相关的2
个最常见的突变位点。药物耳毒性是语前听力损失

的重要因素,特别是携带 m.1555
 

A>G的患者,其可

增加耳蜗对氨基糖苷类药物的敏感性,可导致不可逆

转 的 听 力 损 失[30]。本 研 究 1
 

985 例 新 生 儿

m.1555A>G 突变率为0.35%,与山 东 省 新 生 儿

m.1555A>G突变率0.30%基本一致[30]。然而,巴
西 8

 

974 例 新 生 儿 m.1555A > G 突 变 率 为

0.00%[31],造成这一差异可能与地理和环境因素有

关[32]。本研究结果显示,m.1555
 

A>G突变占所有

致病突变的6.48%(7/108)。在北京进行的一项队列

研究中5.69%的参与者被发现具有m.1555
 

A>G突

变[33]。2项研究之间发生的微小差异可能归因于西

北和华北人群的遗传差异。本研究发现,陕西宝鸡地

区线粒体mt
 

DNA
 

12S
 

rRNA(m.1555
 

A>G)突变基

因携带情况与其他地区比较,差异均无统计学意义

(P>0.05)。在世界各地的许多家庭中线粒体 mt
 

DNA
 

12S
 

rRNA(m.1494
 

C>T)突变也与氨基糖苷

诱导的和非综合征性听力损失有关[34]。本研究未发

现m.1494
 

C>T突变,可能与样本数较少有关。有

以上两种突变基因携带者也需要告知避免使用氨基

糖苷类抗菌药物并定期随访。
综上所述,本研究对陕西宝鸡地区新生儿耳聋基

因筛查结果进行了总结分析,对深入了解该地区致聋

基因突变位点的总体分布情况具有重要意义。不仅

有助于为后续的基因筛查工作提供更为全面的数据

支持,也为进一步完善新生儿听力筛查联合基因筛查

提供了明确的指导方向。基于这些结果可更精准地
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开展耳聋出生缺陷防控工作,为患者提供更合理的生

育指导、遗传咨询及耳毒性药物的合理使用建议。
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全身免疫炎症指数对类风湿关节炎的诊断价值

姚佳佳

青海省中医院检验科,青海西宁
 

810000

  摘 要:目的 探讨全身免疫炎症指数(SII)对类风湿关节炎(RA)的诊断价值。方法 选取2021年1月

至2022年12月该院收治的50例RA患者作为观察组,另选取同期该院50例健康体检者作为对照组。采用免

疫比浊法检测两组血清类风湿因子(RF)、抗环瓜氨酸肽(CCP)抗体水平。收集白细胞计数(WBC)、中性粒细

胞计数(N)、血小板计数(PLT)、淋巴细胞计数(L)、平均血小板体积(MPV)水平,计算SII(PLT×N/L)、PLR
(PLT/L)、NLR(N/L)、PNR(PLT/N)和PWR(PLT/WBC)。比较两组各项指标的差异。采用Pearson相关

分析血细胞相关指标与RF、抗CCP抗体的相关性。采用受试者工作特征(ROC)曲线分析SII对RA的诊断价

值。结果 观察组血清RF、抗CCP抗体水平及PLR、SII、NLR均高于对照组,L低于对照组,差异均有统计学

意义(P<0.05);两组 WBC、N、PLT、MPV、PNR及PWR比较,差异均无统计学意义(P>0.05)。SII与血清

RF、抗CCP抗体水平均呈正相关(r=0.441、0.384,P<0.05),但相关性均较弱。ROC曲线分析结果显示,SII
诊断RA的最佳截断值为0.26,曲线下面积为0.622,灵敏度为64.0%,特异度为62.0%。结论 RA患者SII
高于健康者,并且与RF、抗CCP抗体水平均呈正相关,动态监测其变化可为RA临床治疗方案的制订提供参考

依据。
关键词:类风湿关节炎; 全身免疫炎症指数; 类风湿因子; 抗环瓜氨酸肽抗体; 相关性
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Abstract:Objective To

 

investigate
 

the
 

diagnostic
 

value
 

of
 

systemic
 

immune-inflammation
 

index
 

(SII)
 

for
 

rheumatoid
 

arthritis
 

(RA).Methods A
 

total
 

of
 

50
 

RA
 

patients
 

admitted
 

to
 

the
 

hospital
 

from
 

January
 

2021
 

to
 

December
 

2022
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

observation
 

group,and
 

50
 

healthy
 

people
 

in
 

the
 

hospital
 

during
 

the
 

same
 

period
 

were
 

selected
 

as
 

the
 

control
 

group.The
 

levels
 

of
 

rheumatoid
 

factor
 

(RF)
 

and
 

anti-cyclic
 

citrullinated
 

peptide
 

(CCP)
 

antibody
 

were
 

detected
 

by
 

immunoturbidimetry.The
 

levels
 

of
 

white
 

blood
 

cell
 

count
 

(WBC),
neutrophil

 

count
 

(N),platelet
 

count
 

(PLT),lymphocyte
 

count
 

(L)
 

and
 

mean
 

platelet
 

volume
 

(MPV)
 

were
 

collected,and
 

SII
 

(PLT×N/L),PLR
 

(PLT/L),NLR
 

(N/L),PNR
 

(PLT/N)
 

and
 

PWR
 

(PLT/WBC)
 

were
 

calculated.The
 

differences
 

of
 

each
 

index
 

between
 

the
 

two
 

groups
 

were
 

compared.Pearson
 

correlation
 

analysis
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

correlation
 

between
 

blood
 

cell
 

related
 

indexes
 

and
 

RF,anti-CCP
 

antibody.The
 

receiver
 

operating
 

characteristic
 

(ROC)
 

curve
 

was
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

diagnostic
 

value
 

of
 

SII
 

for
 

RA.Results The
 

lev-
els

 

of
 

serum
 

RF,anti-CCP
 

antibody,PLR,SII
 

and
 

NLR
 

in
 

the
 

observation
 

group
 

were
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

the
 

control
 

group,and
 

the
 

L
 

was
 

lower
 

than
 

those
 

in
 

the
 

control
 

group,and
 

the
 

differences
 

were
 

statistically
 

sig-
nificant

 

(P<0.05).There
 

was
 

no
 

significant
 

difference
 

in
 

WBC,N,PLT,MPV,PNR
 

and
 

PWR
 

between
 

the
 

two
 

groups
 

(P>0.05).SII
 

was
 

positively
 

correlated
 

with
 

serum
 

RF
 

and
 

anti-CCP
 

antibody
 

levels
 

(r=0.441,
0.384,P<0.05),but

 

the
 

correlations
 

were
 

weak.ROC
 

curve
 

analysis
 

showed
 

that
 

the
 

best
 

cut-off
 

value
 

of
 

SII
 

for
 

the
 

diagnosis
 

of
 

RA
 

was
 

0.26,the
 

area
 

under
 

the
 

curve
 

was
 

0.622,the
 

sensitivity
 

was
 

64.0%,and
 

the
 

spe-
cificity

 

was
 

62.0%.Conclusion SII
 

in
 

RA
 

patients
 

is
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

healthy
 

people,and
 

is
 

positively
 

cor-
related

 

with
 

RF
 

and
 

anti-CCP
 

antibody
 

levels.Dynamic
 

monitoring
 

of
 

SII
 

can
 

provide
 

a
 

reference
 

for
 

the
 

for-
mulation

 

of
 

clinical
 

treatment
 

plans
 

for
 

RA.
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