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1. 干滤纸血片制备环境的理化因素对实验结果的影响

摘要：目的 观察新生儿疾病筛查干滤纸血片(dried blood spots)制备环境中显著影响实验结果的理化因素。方法 研究组1:收集正常标本60例、阳性标本120例,于对照条件及10种特定环境下制备干滤纸血片。研究组2:另收集正常标本30例、阳性标本80例,于对照条件及7种甲醛浓度环境下制备干滤纸血片。用荧光法或时间分辨荧光免疫分析法检测标本中苯丙氨酸(Phe)、葡萄糖-6-磷酸脱氢酶(G6PD)、促甲状腺激素(TSH)、17α-羟孕酮(17α-OHP)水平。用SPSS 22.0软件进行统计学分析。结果 10种环境下制备的干滤纸血片Phe检测结果与对照组差异无统计学意义(P>0.05),甲醛敏感阈为4.62~6.95 ppm/18 h;37℃烘箱、潮湿、紫外线照射、新装修环境、乙醇、冰醋酸、甲醛等环境下制备的干滤纸血片G6PD检测结果低于对照组(P<0.05),甲醛敏感阈为0.30~0.38 ppm/4 h及0.21~0.24 ppm/18 h;潮湿、紫外线照射、甲醛环境下制备的干滤纸血片TSH检测结果低于对照组(P<0.05),甲醛敏感阈为0.32~0.52 ppm/4 h及0.38~0.45 ppm/18 h;潮湿、紫外线照射、甲醛环境下制备的干滤纸血片17α-OHP检测结果低于对照组(P<0.05),甲醛敏感阈为4.37~4.62 ppm/4 h及0.38~0.45 ppm/18 h。冷风快速吹干与2~8℃冷库环境下制备干滤纸血片4项检测结果与对照组差异均无统计学意义(P均>0.05)。结论 干滤纸血片制备环境的理化因素与新生儿疾病筛查的准确性密切相关,甲醛、乙醇、冰醋酸、紫外线照射、高温、潮湿及装修污染等是干滤纸血片制备环境的必要管控因素;冷风快速吹干与2~8℃冷库过夜可作为新生儿筛查干滤纸血片制备的备选方法。
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2. 苏州市社区临床检验网络化信息管理系统的建立及应用

摘要：目的 探讨苏州市社区临床检验网络化信息管理系统的建立及应用价值。方法 基于苏州市公共卫生信息专用网络、临床实验室信息管理系统(LIS)和医院信息管理系统(HIS),以苏州市区域内各社区卫生机构送检临床检验样本的集中检验管理为核心任务,设计并开发苏州市社区临床检验的区域化、网络化和信息化管理系统。结果 实现了各社区临床检验样本从临床检验试验申请到采样、标本运送交接、临床检验报告发布和检测费用结算等集中检验全流程的在线信息化管理,实现了苏州市区域内各社区临床检验信息的传递和共享。结论 该系统已成为苏州市临床检测中心与苏州市区域内各社区机构间安全通畅、便捷高效的在线网络化信息管理体系,保证了社区临床检验集中检测工作的顺利进行。
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3. 临床实验室员工管理系统的建立与应用

摘要：目的 开发基于临床实验室质量管理标准的员工管理系统,实现员工全方位高效规范管理。方法 用ASP.NET和数据库技术搭建Web平台,基于平台功能开发员工管理功能模块。结果 该系统由4个功能模块构成,员工档案模块通过员工自主维护和系统自动获取,实现员工档案一站式管理和查看;岗位考勤模块通过岗位记录和考勤登记,实现岗位连续动态管理和员工责任永久可查;培训考核模块使用消息机制发布资料、要求员工限期完成自主培训,通过在线考试评估培训效果和员工能力,授予员工相应权限;表现评价模块利用客观指标和评审机制,动静结合评价员工表现;使用该系统后,员工档案由原来每年更新一次变成实时更新,查阅员工档案由原来约15 min缩短至1 min,员工差错事件减少了20%,员工培训考核工作量减少了60%,客户对员工的满易度由93%提高到96.5%。结论 该系统实现了员工全方位高效规范管理,员工乐于接受和配合,比传统手段效果更好、成本更低。 
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4. 标本周转时间如何界定与改进

摘要：标本周转时间(turnaround time,TAT)是临床实验室服务质量的重要指标之一。该文总结了临床实验室TAT相关文献,重点阐述了TAT的定义、度量、期望值和改进方法。TAT是从申请试验到报告结果的时间(该时间可根据临床实验室实际情况调整),度量指标包括中位数、90%完成时间和阈外值率。对于可接受TAT,临床医生目前尚无一致同意的结果,临床实验室可将常规试验的90%完成时间(从标本登记到结果报告)<60 min设定为最初TAT目标。改进TAT的方法包括使用气动传输系统、引入新的自动化设备、在急诊科中使用卫星实验室、用计算机临床申请输入系统、使用血浆或全血标本、仪器与实验室信息管理系统(LIS)联接和结果自动确认等。 
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5. 生物信息学分析CysC特异性肽段及质谱验证简

摘要：目的 用生物信息学技术分析半胱氨酸蛋白酶抑制剂C（Cys C）的特异性肽段及其性质,并用质谱技术验证预测结果。方法 用在线软件工具分析胰蛋白酶水解Cys C产生的肽段和同源性,预测特异性肽段质谱扫描离子化碎片信息;对人工合成的特异性多肽样品进行母离子扫描和子离子扫描,人重组Cys C和血清样品经胰蛋白酶水解后分析质谱,比较分析结果与预测结果。结果 选择T3（ALDFAVGEYNK）肽段作为Cys C的特异性肽段,用串联质谱对T3样品[M+2H]2+进行子离子扫描,几乎可发现Skyline软件预测的所有b离子和y离子。人重组Cys C和血清样品经胰蛋白酶水解出的肽段与T3*在同一时间出峰。结论 用生物信息学技术快速准确地筛选出了Cys C特异性肽段并准确预测该肽段质谱扫描离子化碎片。
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6. 肺泡灌洗液含铁血黄素细胞染色技术改良

摘要：目的 比较不同含铁血黄素细胞染色技术并选择最佳者。方法 将同一位肺泡出血患者肺泡灌洗液在相同条件下制成4份涂片标本,分别用常规法、改良法1、改良法2、传统法染色。在同一显微镜下观察100个肺巨噬细胞,计数含铁血黄素细胞。结果 4种染色法每100个肺巨噬细胞计数的含铁血黄素细胞分别为23、52、51和48。结论 除常规法,其他3种方法检出含铁血黄素细胞数差别不大,改良法1可最大限度地提高含铁血黄素细胞检测的准确性且临床实用性强,推荐改良法1。
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7. 结核分枝杆菌γ-干扰素体外释放试验在结核感染诊断中的临界值研究

摘要：目的 探讨结核分枝杆菌γ-干扰素释放试验(IGRAs)在结核分枝杆菌(MTB)感染诊断中的应用价值以及诊断不同年龄MTB感染的最佳临界值。方法 采用回顾性研究。收集574例结核患者和351例结核潜伏感染(LTBI)者作为实验组,337例非结核肺部疾病患者和294例体检健康者作为对照组。采用QFT-GIT试剂盒检测空白对照管(Nil管)、结核抗原管(TB Ag管)和促有丝分裂因子管(Mitogen管)IFN-γ浓度并得出Nil、TB Ag-Nil和Mitogen-Nil,比较分析2组间各检测值差异。按照年龄将纳入分析人群分为中青年组(15~60岁)和老年组(≥61岁),并分别统计分析TB Ag-Nil差异。ROC曲线分析TB Ag-Nil诊断MTB感染的敏感性、特异性和最佳临界值。结果 Nil在实验组[0.09(0.06,0.14)IU/m L]与对照组[0.08(0.05,0.14)IU/m L]间差异有统计学意义(Z=-3.646,P<0.01)。TB Ag-Nil在实验组[1.16(0.38,3.12)IU/m L]与对照组[0.22(0.13,0.35)IU/m L]间差异有统计学意义(Z=-20.382,P<0.01);中青年组,TB Ag-Nil在实验组[1.55(0.43,3.64)IU/m L]与对照组[0.22(0.13,0.36)IU/m L]间差异有统计学意义(Z=-17.718,P<0.01);老年组,TB Ag-Nil在实验组[0.53(0.33,1.47)IU/m L]与对照组[0.20(0.08,0.31)IU/m L]间差异有统计学意义(Z=-10.170,P<0.01)。MitogenNil在2组间比较差异无统计学意义(Z=-0.363,P=0.716)。ROC曲线分析,TB Ag-Nil鉴别中青年MTB感染、老年MTB感染曲线下面积(AUC)分别是0.810和0.792,最佳临界值分别是0.36 IU/m L和0.30 IU/m L,敏感性分别为83.9%和87.7%,特异性分别为75.6%和71.8%。结论 TB Ag-Nil可用于MTB感染辅助诊断,中青年组和老年组最佳临界值略有差异。
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8. 临床检验危急值警示阈值确定方案调查

摘要：目的 回顾性分析成人临床生物化学和血液学检验危急值警示阈值的相关文献,并统计警示阈值的证据来源。方法检索2006至2016年文献,用1999年斯德哥尔摩检验医学分析性能规范对证据来源评估与分级。结果 确定了临床检验危急值警示阈值报告数量最多的30个分析物,并以证据等级形式呈现。92篇报告临床检验危急值警示阈值的文献显示了4种警示阈值的确定方案,70%由个体机构建立,18%来自临床实验室或临床医生的调查,2%来源于专业机构的推荐,10%通过临床研究结果评估;其证据来源分别为4、3、2、1级。7种分析物用前后检验结果的差值(δ)作为警示阈值。结论 目前临床检验危急值警示阈值的确定方案以个体机构建立为主,其次是来自临床医生或临床实验室的调查,总体证据来源级别较低。
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9. 影响血气分析结果的分析前因素调查

摘要：目的 考察分析前因素对血气分析结果的影响。方法 针对送检时间、采集者、血气针品牌、送检方式等分析前因素设计4组实验,分别招募58例志愿者,在同一时间采集两侧桡动脉血气样本,使用相同的血气分析仪检测pH值、氧分压（pO2）、二氧化碳分压（pCO2）、钾（K）、钠（Na）、氯（Cl）,比较不同分析前因素对检测结果的影响。结果 在研究4个方面中,只有不规范操作导致血浆Na浓度偏高,对检测结果影响有统计学意义（P<0.05）。延迟送检和非专职采集者导致pO2检测结果超过最大允许误差。其他分析前因素对各检测指标结果均无影响。结论 在用血气分析设备检测患者血气标本时,应注意及时送检和规范操作,以减少误差。
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10. 用品管圈提高检验科门诊患者满意度

摘要：目的 探讨用品管圈提高检验科门诊患者满意度。方法 成立品管圈,通过调研了解检验科门诊患者满意度情况,分析不满意的原因,拟定和实施对策并判断改进效果。结果 开展品管圈后,门诊患者满意度由72%提高到89.6%(P<0.01),圈员的质量管理能力提高。结论 品管圈活动可用于提高检验科门诊患者满意度。
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11. 精益管理对急诊生化标本周转时间的影响

摘要：目的 研究精益管理对急诊生化标本周转时间(TAT)的影响。方法 通过标准化操作、5S现场管理、评估仪器批量处理和人工单件流的效率、可视化管理,比较优化前后各阶段耗时、急诊生化标本TAT合格率、标本TAT超时较集中时间段的不合格率和标本采集不合格率。结果 标本签收-标本入库、报告结果 -审核发布、标本入库-报告结果 3个阶段优化前耗时中位数(四分位数间距)分别为30(35)min、7(13)min、17(8)min,优化后分别为16(19)min、5(9)min、16(7)min;标本签收-标本入库、报告结果 -审核发布阶段优化前后差异有统计学意义(P均<0.01),标本入库-报告结果阶段优先前后差异无统计学意义(P>0.05);TAT总耗时分别为63(51)min、46(33)min,差异有统计学意义(P<0.05);TAT合格率从86.00%上升到95.37%(P<0.01);标本TAT超时较集中时间段的不合格率从3.42%下降到1.00%(P<0.01);不合格标本从优化前的0.24%下降到了优化后的0.17%(P<0.01)。结论 临床实验室可通过精益管理提高流程效率,减少和避免差错的发生,缩短急诊生化TAT。
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12. 常规生化和血液学检验危急值复检策略

摘要：分析检验危急值差错来源,建议通过方法学评价、Delta检验和机器学习等加以识别和消除;借鉴国内外研究成果,常规生化和血液学检验危急值在分析测量范围或可报告范围内可直接报告,反之则需复检;若为不合格标本,条件允许下,应重新采集标本复检;若条件不允许,应复检原标本;在干扰因素无法消除时,应依据干扰实验结果评估干扰效应并加以说明。 
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13. 基因与环境交互作用对成人血脂水平影响的研究进展

摘要：血脂异常(dyslipidemia)为动脉粥样硬化性心血管疾病(atherosclerotic cardiovascular disease,ASCVD)的独立危险因素。除生活方式等环境因素外,遗传也是决定血脂水平的重要因素。全基因组关联研究(genome wide association study,GWAS)报道的157个脂质代谢相关位点仅能解释约12%的血脂异常,高危环境因素可通过与基因交互作用致血脂水平改变。该文综述了血脂异常的遗传学研究进展,并探讨基因与环境交互作用对成人血脂水平的影响,为血脂异常的调控和治疗提供参考。 
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14. 围手术期食管鳞状细胞癌患者血清UHRF1水平变化

摘要：目的检测食管鳞状细胞癌(ESCC)患者血清泛素样含PHD和环指域1(UHRF1)水平,分析其在不同临床病理参数亚组间的差异以及围手术期的变化。方法收集130例ESCC患者术前血清,另收集其中62例患者的术后1周血清以及14例患者术后1周和2周血清,以67例体检健康者作为对照组。同时收集患者临床病理资料。用ELISA法检测血清UHRF1含量,采用独立样本t检验、配对t检验及单因素方差分析比较不同组间水平差异。结果 130例ESCC患者术前血清UHRF1含量明显高于健康人对照组(t=7.680,P<0.01);在不同年龄、性别、肿瘤部位和大体分型间UHRF1水平差异无统计学意义(P>0.05),不同肿瘤大小、分化程度、浸润深度、淋巴结转移情况、pTNM分期间血清UHRF1水平差异有统计学意义(P<0.05)。62例患者术后UHRF1水平较术前明显降低(t=5.530,P<0.01),且与健康人对照组差异无统计学意义(t=1.622,P>0.05);14例患者术前、术后1周、术后2周血清UHRF1水平逐渐降低,差异有统计学意义(F=7.595,P<0.01)。结论血清UHRF1可作为围手术期动态监测的潜在指标。
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15. 结核性盆腔炎患者外周血T_H17/Treg细胞的表达

摘要：目的了解结核性盆腔炎患者外周血T_H17/Treg细胞免疫应答情况,探讨其在结核性盆腔炎发病中的作用。方法采用胞内流式细胞术分别检测46例结核性盆腔炎患者治疗前外周血T_H17和Treg细胞的表达水平,以健康育龄期妇女25例作为对照,并对28例患者抗结核治疗3个月和6个月后T_H17/Treg细胞的变化情况进行随访检测。结果结核性盆腔炎患者外周血T_H17细胞的百分比为(3.26±1.30)%,明显低于对照组(4.92±1.71)%(P<0.01),Treg细胞的百分比为(5.18±1.53)%,明显高于对照组(3.26±1.10)%(P<0.01);结核性盆腔炎患者治疗6个月后T_H17细胞表达水平(4.67±1.75)%明显高于治疗前(3.26±1.30)%及治疗3个月(3.70±1.06)%,差异均有统计学意义(P均<0.01);治疗6个月后Treg细胞表达水平为(3.93±0.94)%,明显低于治疗前(5.18±1.53)%及治疗3个月(4.94±1.51)%,差异有统计学意义(P均<0.01);治疗6个月后Treg细胞仍高于对照组(P<0.05);治疗前T_H17/Treg细胞的比值较对照组明显降低(P<0.01),治疗3个月后升高不明显,治疗6个月后T_H17/Treg细胞的比值(1.18±0.34)%较治疗3个月(0.77±0.21)%和治疗前(0.55±0.13)%升高明显(P均<0.01),但仍未恢复至正常水平(P<0.01)。结论 T_H17/Treg细胞参与了结核性盆腔炎患者的免疫应答,并存在T_H17/Treg的失衡状态。

作者：刘玉娟；蔡秋娥；张洁云；朱秀云；张明霞；陈献雄

文章来源：《临床检验杂志》2017年05期

16. 7种肿瘤相关抗原自身抗体检测在肺癌诊断中的意义

摘要：目的探讨7种肿瘤相关抗原自身抗体（p53、PGP9.5、SOX2、GAGE7、GBU4-5、MAGE A1和CAGE抗体）在初诊肺癌患者中的临床诊断价值。方法收集我院108例初诊肺癌患者、96例体检健康者、120例肺部良性疾病患者和227例其他癌症患者。ELISA法检测各组血清中7种自身抗体的水平,绘制ROC曲线分析其对肺癌的诊断效能,并比较7种自身抗体联合检测在不同临床病理特征肺癌患者间和各受试组间的阳性率。结果肺癌组7种自身抗体水平均高于健康人对照组、肺部良性疾病组和其他癌症组,差异均有统计学意义（P均<0.05）。7种自身抗体联合检测诊断初诊肺癌患者敏感性为62.00%,特异性为89.80%,AUCROC为0.769,其敏感性和AUCROC均高于各自身抗体单项检测。7种自身抗体联合检测在肺癌组的阳性率明显高于健康人对照组（χ2=50.885,P<0.01）、肺部良性疾病组（χ2=56.341,P<0.01）以及其他癌症组（χ2=46.812,P<0.01）。结论 7种肿瘤相关抗原自身抗体联合检测可作为潜在的肺癌辅助诊断指标。
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17. 间质干细胞通过调控miR-92b修复顺铂诱导的急性肾损伤

摘要：目的探讨骨髓间质干细胞(BM-MSCs)修复顺铂诱导的急性肾损伤的分子机制。方法以6 mg/kg顺铂的剂量经腹腔注射大鼠体内,24 h后经尾静脉输注BM-MSCs(BM-MSCs组)或PBS(PBS组),以未注射顺铂者作为正常对照组;HE染色及免疫组织化学染色法检测BM-MSCs对肾损伤的修复情况;体外培养NRK-52E细胞并经顺铂作用6 h后,继续培养48 h(顺铂组)或与BM-MSCs共培养48 h(细胞组),未用顺铂处理的NRK-52E细胞作为对照组;qRT-PCR检测其miR-92b及其靶基因PTEN的表达水平,western blot检测其p-Akt蛋白的表达水平。结果 HE染色结果显示,BM-MSCs组的肾小管蛋白质管型明显少于PBS组,肾小管结构明显改善;免疫组织化学染色结果表明,BM-MSCs组的增殖细胞核抗原(PCNA)阳性细胞数[(131.0±14.4)个]明显高于PBS组[(42.2±6.1)个],差异有统计学意义(t=11.28,P<0.01);qRT-PCR结果表明,体内试验中,与正常对照组miR-92b和PTEN基因的表达水平(1.11±0.78,1.01±0.21)相比,PBS组分别为4.64±1.06和0.61±0.2,差异有统计学意义(P<0.05),BM-MSCs组分别为2.27±0.81和1.1±0.1,差异亦有统计学意义(P均<0.05);体外实验中,与阴性对照组miR-92b和PTEN基因的表达水平(1.12±0.77,1.02±0.13)相比,顺铂组分别为7.64±0.72和0.58±0.2,差异有统计学意义(P均<0.05),细胞组分别为4.38±0.50和1.15±0.23,差异亦有统计学意义(P均<0.05);western blot检测结果显示,与顺铂组p-Akt蛋白的表达水平(0.96±0.18)相比,细胞组p-Akt蛋白表达水平为2.11±0.11,差异有统计学意义(P<0.01)。结论 BM-MSCs能够修复顺铂诱导的急性肾损伤,可能通过下调miR-92b发挥作用。
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18. miR-133b在前列腺癌中的表达及其对肿瘤细胞增殖的影响

摘要：目的检测miR-133b在前列腺癌患者癌组织中的表达水平及其对前列腺癌细胞增殖的影响。方法提取30例手术切除的前列腺组织癌和配对癌旁组织中的总RNA,并逆转录为c DNA,实时荧光定量PCR检测癌组织及癌旁组织中miR-133b的表达水平,并分析其与患者临床病理参数之间的相关性;用脂质载体将miR-133b模拟物转染入PC-3细胞中,检测PR结构域结合因子16（PRDM16）表达情况;CCK8实验检测转染miR-133b模拟物后PC-3细胞增殖变化情况。结果前列腺癌组织中miR-133b的表达水平（16.85±0.939）×10-4低于癌旁组织（22.95±1.567）×10-4,差异有统计学意义（t=3.335,P<0.01）。PC-3细胞转染miR-133b模拟物后,模拟物转染组中PRDM16表达水平较对照组明显降低,差异有统计学意义（0.371±0.031vs 1.000±0.022,t=12.53,P<0.01）;转染miR-133b模拟物72 h后,模拟物转染组的PC-3细胞增殖能力低于阴性对照组,差异有统计学意义（t=6.811,P<0.01）;而PRDM16抑制剂转染PC-3细胞72 h后的细胞增殖能力也低于阴性对照组（t=9.048,P<0.01）。结论 miR-133b在前列腺癌组织中的表达下调,其可能通过PRDM16控制前列腺肿瘤细胞增殖。
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19. 血清循环miR-103a-2在非酒精性脂肪性肝病中的表达及意义

摘要：目的探讨miR-103作为非侵袭性生物学标志物对非酒精性脂肪性肝病(NAFLD)代谢异常的筛查意义。方法以健康人群和NAFLD患者为研究对象,采集血清样本进行生化指标检测。采用Nucleo ZOL法分离血清miRNA,SYBR Green法对miR-103a-2进行相对定量分析。Speraman法对miR-103a-2和生化指标进行相关性分析。结果血清学分析结果显示,与健康人对照组相比,NAFLD组TC(P<0.01)、TG(P<0.01)、ALT(P<0.01)和γ-GGT(P<0.01)水平均明显升高。与血脂正常NAFLD组相比,高脂血症NAFLD组中TC(P<0.01)、TG(P<0.01)和LDL-C(P<0.05)水平均明显升高,与健康人对照组相比,血脂正常NAFLD患者(P<0.05)和伴有高血脂症NAFLD患者(P<0.01)血清miR-103a-2表达水平均升高。血清miR-103a-2水平与血清TC水平呈正相关(r=0.495,P=0.001)。结论血清miR-103a-2较血脂更为敏感,可能成为NAFLD无创性筛查指标。
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20. 长链非编码RNA在结直肠癌中的研究进展

摘要：结直肠癌的发生、发展是一个多步骤、多阶段、多基因参与的细胞遗传性疾病。长链非编码RNA(long non-coding RNA,lncRNA)是一类长度超过200 bp核苷酸,不具备蛋白质编码功能,但具有广泛的基因表达调控作用的非编码RNA分子。研究显示,lncRNA在多种肿瘤中异常表达,其在结直肠癌的发生、发展过程中具有重要的作用,可作为结直肠癌诊断和预后的特异性分子标志物以及有效的治疗靶点。该文就lncRNA在结直肠癌中的研究进展作一综述,以期为其临床研究结直肠癌的诊断和治疗提供依据。 
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21. 胃癌中PD-L1的表达及PD-1/PD-L1抑制剂应用研究进展

摘要：以PD-1/PD-L1单抗为代表的免疫检查点抑制剂是近年来肿瘤免疫治疗的热点。PD-L1在胃癌中的表达相较正常组织明显上调,但其表达水平与胃癌患者临床病理特征之间的相关性尚存在争议。美国食品药品监督管理局(FDA)已先后批准pembrolizumab、nivolumab和atezulizumab 3种PD-1/PD-L1抗体正式进入临床应用,并不断增加新的适应症。PD-1/PD-L1单抗在胃癌中的应用尚停留在临床试验阶段,初步研究表明该疗法在胃癌中的应用前景良好,如何寻找目标人群和提高疗效是目前亟待解决的问题。该文主要论述胃癌中PD-L1的表达及PD-1/PD-L1抑制剂应用进展。
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22. Lemur酪氨酸激酶3在肿瘤中的研究进展

摘要：Lemur酪氨酸激酶3(lemur tyrosine kinase-3,LMTK3)属于丝-苏-酪氨酸蛋白激酶家族,是一种乳腺癌抗雌激素药物耐药蛋白,主要介导雌激素受体(estrogen receptor,ER)信号通路,还参与调节转录激活因子(forkhead box O3,FOXO3)、整合素蛋白、miR-34a(microRNA-34a)、经典Wnt信号通路(wnt/β-catenin)等多种信号通路的活性,在肿瘤的发生、发展中发挥重要作用。研究发现,LMTK3在乳腺癌、胃癌、肺癌及结直肠癌等多种恶性肿瘤中存在特异性表达,且与肿瘤患者的临床病理特征及预后密切相关。因此,研究LMTK3与肿瘤之间的相互联系,并进一步揭示其作用机制对肿瘤的诊断和治疗具有重要意义。该文主要就LMTK3的分子生物学功能及其在肿瘤中的研究进展作一综述。 
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23. 调节因子X5及其复合物的研究进展

摘要：调节因子X5(regulatory factor X5,RFX5)是在人体广泛表达的DNA结合蛋白,它通过结合RFXB和RFXAP形成RFX复合物,主要功能是转录调控主要组织相容性复合体MHCⅡ类基因。研究发现,RFX5还具有转录调控非MHC类靶基因的功能,尤其是与肿瘤相关的研究提示,RFX5可能在免疫系统和肿瘤进程中发挥重要的跨界分子作用。该文综述了RFX5及其组成RFX复合物的生物学特性,以及在裸淋巴细胞综合征、动脉粥样硬化和肿瘤等疾病中RFX5转录调控靶基因的研究进展。 
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24. 全基因芯片扫描分析技术在基因组疾病诊断中的应用

摘要：基因组拷贝数变异可导致基因组病,是复杂性疾病和遗传病的原因之一.因其临床诊断相对困难,故开展此类疾病的遗传学研究和分子诊断显得尤为重要.全基因芯片扫描分析技术(CMA)可以在全基因组范围内同时检测染色体拷贝数变异,因其通量大、分辨率高,被认为是诊断基因组疾病的重要手段之一.随着CMA技术水平的日益提高和临床经验积累,CMA已在多发畸形、智力落后、自闭症等病因诊断中提供了重要的价值.
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25. 下一代测序技术在临床病毒学检验中的应用

摘要：下一代测序(NGS)技术以其高效、快速的特点推动了DNA测序技术的飞速发展,并不断深化其在临床病毒学各领域的应用,包括未知病毒的检测、人类病毒组研究、病毒遗传进化分析、病毒耐药突变监测以及病毒与宿主相互作用研究等.但是由于NGS生物信息数据处理的复杂性以及实验室质量管理标准的缺乏等原因,对于NGS在我国临床实验室的开展应用与质量管控仍需积极探索.
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26. 应用精益六西格玛管理方法优化血培养阳性标本处理流程

摘要：目的通过优化血培养阳性标本处理流程来缩短阳性血培养检验结果回报时间.方法微生物科于2015年1月26日在细菌室启动了血培养阳性标本处理流程优化项目,将精益六西格玛管理方法应用于微生物学检验流程管理中.收集了项目启动日前后各约两个月中共124份血培养阳性且为肠杆菌科细菌的TAT数据,分析项目启动前的数据的TAT中位数、均值、标准差等数据分布特点及基准Z值、过程性能指数、百万出错机会等流程能力指标,并对TAT进行分解为六个时间段进行分析,找到流程改进的重点及影响因素,针对影响因素提出整改措施,对血培养检验流程实施优化再造.本项目应用MiniTab17.0统计软件进行过程能力分析及双样本t检验.结果项目实施后,血培养平均周转时间由改进前的77.10h缩短至改进后的64.03h,改进后平均周转时间比改进前缩短了13.06h(16.94％),过程性能指数由0.49提高到0.88;基准Z值由1.48提高到2.63;改进后,除血培养的阳性报警时间外,其余的分解时间段均值在项目实施后均较实施前明显缩短.结论精益六西格玛管理方法的应用节省了人力、物力、财力,减少了等待时间,大大缩短TAT,使得工作效率和流程性能大幅提高,达到了预期的效果.
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27. 碳青霉烯类耐药阴沟肠杆菌中质粒介导NDM-1基因传播的研究

摘要：阴沟肠杆菌是一种重要的院内感染病原菌,常引起呼吸道感染、手术部位感染、尿路感染,脓毒症以及新生儿室的暴发感染[1].临床分离的阴沟肠杆菌对碳青霉烯类抗生素耐药最主要的耐药机制是产碳青霉烯酶[2].质粒是独立于染色体外,能够自我复制的闭合环状双链DNA分子,在耐药基因的传播过程中起着重要作用.目前,已有报道发现新德里金属β内酰胺酶1(New Delhi metallo-beta-lactamase1,NDM-1)基因位于质粒上,但是这些发现大多集中在肺炎克雷伯菌[3]、大肠埃细菌[4]和鲍曼不动杆菌[5],阴沟肠杆菌研究相对较少.
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28. 线粒体在慢性HBV感染者固有免疫应答中的调节作用

摘要：固有免疫是宿主抵御外来病原微生物感染的第一道防线.近年来已证实线粒体广泛参与机体的固有免疫应答,主要包括激活固有免疫应答、调节抗病毒信号通路和抗感染免疫等.深入研究线粒体、HBV感染、固有免疫应答之间的关系,有助于阐明慢性HBV感染的机制,亦有助于探索宿主清除HBV的免疫学机制.本文就线粒体在抗HBV固有免疫应答中的调节作用、HBV通过下调宿主固有免疫应答而导致慢性感染、慢性HBV感染通过损伤线粒体而调节固有免疫应答等方面做一综述.
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29. 两个遗传性凝血因子Ⅻ缺陷症家系临床表型和基因型变化的分析

摘要：目的对两个遗传性凝血因子Ⅻ(FⅫ)缺陷症家系进行临床特性分析和基因突变检测,探讨其参与的分子发病机制.方法2014年10月至2015年3月于上海新华医院收治2例遗传性FⅫ缺陷症患者.经用活化部分凝血活酶时间(APTT)、凝血酶原时间(PT)及FⅫ促凝活性(FⅫ:C)和FⅫ抗原(FⅫ:Ag)测定进行表型诊断;用PCR法对2例先证者的F12基因14个外显子及其侧翼序列进行扩增,PCR产物纯化后直接测序,检测其基因突变.突变位点经直接测序排除多态性,103名健康人做对照.结果2例先证者,分别是34岁男性(先证者-1)和76岁女性(先证者-2),在术前检查时发现凝血时间延长,前者APTT是101s,PT是11.6s,FⅫ:C2％,FⅫ:Ag6％;后者APTT是143s,PT是11.5s,FⅫ:C0.4％,FⅫ:Ag4％;2例先证者的FⅧ:C、FⅨ:C、FⅪ:C和纤维蛋白原(Fg)均在正常范围内,狼疮抗凝物(LAC)检测为阴性;对先证者-1进行F12基因进行检测,发现c.1285C>T(p.Q429stop)的基因纯合突变.家系分析表明该男性的母亲、父亲和儿子在该位点是杂合突变.对先证者-2进行F12基因进行检测,发现c.1556T>C(p.L519P)的纯合错义突变,其2位儿子在该位点为杂合突变.2例家系均发现F1246C/T和619G/C多态性.结论c.1285C>T(p.Q429stop)和c.1556T>C(p.L519P)是导致遗传性FⅫ缺陷症先证者FⅫ缺乏的原因.
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30. 不明原因眼眶疾病患者血清IgG4及自身抗体检测分析

摘要：目的探讨以不明原因眼眶病变为主要表现的患者血清免疫球蛋白G4(IgG4)水平及自身抗体成分,分析血清IgG4及自身抗体检测在眼眶疾病患者的应用价值.方法回顾性选择2013年10月至2016年10月就诊于北京同仁医院眼科、以不明原因眼眶病变为主要表现的患者366例作为眼眶疾病组,同时以同期就诊于该院风湿免疫科以自身免疫性疾病为主要表现的患者266例作为对照组,采用散射比浊法检测各组血清IgG4含量,采用间接免疫荧光法检测各组血清抗核抗体(ANA)、抗双链DNA(dsDNA)抗体,采用线性免疫印迹法检测各组血清抗可提取性核抗原(ENA)抗体,采用酶联免疫吸附法检测各组血清抗中性粒细胞胞浆抗体(ANCA),分别采用卡方检验进行对比分析.结果眼眶疾病组血清IgG4阳性检出率为36.1％(132/366),高于对照组的27.1％(72/266),差异有统计学意义(x2=5.705,P=0.017).且眼眶疾病组血清IgG4≥1350mg/L的阳性检出率为29.0％(106/366),也高于对照组的21.8％(58/266),差异有统计学意义(x2=4.107,P=0.043).在自身抗体检测方面,眼眶疾病组ANA阳性检出率为17.8％(65/366),低于对照组的28.6％(76/266),差异有统计学意义(x2=10.389,P=0.001);抗ENA抗体阳性检出率为4.6％(17/366),低于对照组的9.0％(24/266),差异有统计学意义(x2=4.866,P=0.027);眼眶疾病组所有病例均未检测出抗dsDNA抗体;眼眶疾病组仅3例患者血清ANCA阳性,阳性检出率为0.8％(3/366),与对照组的3.0％(8/266)相比,差异无统计学意义(x2=3.127,P=0.077).结论眼眶疾病患者常伴有血清IgG4水平明显升高,但自身抗体检测多为阴性,提示IgG4可能与眼眶疾病有一定关联.
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