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∙论著∙

染色体核型分析和荧光原位杂交
技术监测慢性髓性白血病患者
细胞遗传学反应的比较
王峥 李娜 高露 冯麟 秦亚溱 党辉 师岩 何琦 江倩 江浩 赖悦云

【摘要】 目的 比较染色体核型分析和荧光原位杂交（FISH）两种方法检测酪氨酸激酶抑制剂

（TKI）治疗慢性髓性白血病（CML）细胞遗传学反应的差异，及其与分子学反应的相关性。方法 同期

采集367例CML患者504份骨髓样本，以传统显带分析（CBA）法和FISH法进行染色体分析，以实时荧

光定量PCR（RQ-PCR）法检测BCR-ABL转录本水平。结果 504份样本中，采用CBA法检测，344份

达完全细胞遗传学反应（CCyR）；采用FISH法检测，297份达CCyR（BCR-ABL+细胞＜1%）。同期比较

493 份标本的 CBA、FISH 和 RQ-PCR 结果，在 337 份 CBA-CCyR 的样本中，273 份（81.0%）达 FISH-

CCyR，289份（85.8%）分子学反应BCR-ABLIS ≤ 1%；290份FISH-CCyR样本中，261份（90.0%）分子学

反应BCR-ABLIS≤ 1%。CBA-CCyR和FISH-CCyR两组样本BCR-ABLIS中位数分别为0.21%和0.13%，

差异无统计学意义（z＝-1.875, P＝0.061）。将 FISH结果按BCR-ABL+细胞比例分成 0、＞0～＜1%、

1%～5%三组，三组样本获分子学反应BCR-ABLIS≤ 1%的比例分别为94.1%、57.6%、27.7%，差异有统

计学意义（χ2＝43.499, P＜0.001; χ2＝9.734，P＝0.003）；三组BCR-ABLIS中位数分别为 0.10%、0.64%、

1.80%，差异有统计学意义（z＝-5.864, P＜0.001; z＝-4.787, P＜0.001）。结论 CBA和FISH两种方法

对于CCyR的监测具有较好的一致 性，FISH比CBA法敏感性更高，FISH结果与分子学反应有更好的

一致性，但如何定义FISH-CCyR仍需大宗病例随访研究。
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【Abstract】 Objective To compare the cytogenetic response detected by conventional banding
analysis（CBA）and fluorescence in situ hybridization（FISH）and to explore the correlation between the
cytogenetic and molecular response in chronic myeloid leukemia（CML）patients during tyrosine kinase
inhibitor （TKI） treatment. Methods CBA, FISH and real- time quantitative reverse transcriptase
polymerase chain reaction（RQ- PCR）methods were performed to detect the cytogenetic and molecular
response simultaneously in 504 bone marrow samples from 367 CML patients who received TKI treatment.
Results Among 504 samples, 344 were detected to reach complete cytogenetic response（CCyR）by
CBA, while 297 samples reached CCyR by FISH which were considered to carry BCR- ABL positive
cells ＜1%. When the results of CBA, FISH and RQ-PCR were compared in 493 samples at the same time,
it showed that in 337 samples with CBA-CCyR, 273（81.0%）reached FISH-CCyR and 289（85.8%）were
BCR-ABLIS（International Scale, IS）≤1% by RQ-PCR, compared to 9.0（261/290）were BCR-ABLIS ≤
1% among 290 samples with FISH-CCyR. There was no significant difference in the median value of BCR-
ABLIS between samples in CBA- CCyR and FISH- CCyR（0.21% vs 0.13% , z＝- 1.875，P＝0.061）.
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慢性髓性白血病（CML）是一种造血干细胞的

恶性克隆性疾病，约 95%的 CML 患者存在经典的

t（9;22）（q34;q11）染色体异常，变异型易位不足

5%。随着酪氨酸激酶抑制剂（TKI）在CML中的广

泛应用，监测细胞遗传学反应对于预测和评估疗效

至关重要。基于骨髓传统显带分析（CBA）技术可

将细胞遗传学反应分为无细胞遗传学反应（Ph+细

胞＞95%）、少量细胞遗传学反应（Ph+细胞 36%～

95%）、部分细胞遗传学反应（PCyR，Ph+细胞 1%～

35%）和完全细胞遗传学反应（CCyR，Ph+ 细胞

为0）。CCyR是CML无疾病进展生存（PFS）和总生

存（OS）最可靠的早期预测标志［1-2］。利用CBA定义

细胞遗传学反应，必须取骨髓标本，且少数病例可

出现培养失败或者中期分裂象数量太少而无法评

估的情况。FISH技术作为CBA的有效补充可为细

胞遗传学反应的评估提供可靠依据。有研究证实

FISH和CBA结果有较好的一致性［3-4］。本研究比较

CBA和FISH技术在监测TKI治疗过程中CML患者

细胞遗传学反应的差异，评价FISH在CML细胞遗

传学疗效监测中的意义，并初步探讨利用FISH评判

CCyR的临床价值。

病例与方法

1. 病例：2006年 3月至 2015年 9月我所收治的

367例接受TKI治疗的CML患者，其中男235例，女

132例，中位年龄 38.5（5～79）岁；CML的诊断标准

参照《中国慢性髓性白血病诊断和治疗指南（2013

年版）》［5］。TKI治疗中定期进行骨髓细胞形态学、

细胞遗传学和分子生物学检测。患者人均采集标

本 1.4（1～6）次，其中采集 1次者 265例，2次者 77

例，3次者17例，4次者7例，6次者1例。共计504份

骨髓样本。

2. CBA：染色体标本取自患者骨髓细胞，采用

24 h短期培养后收获细胞，染色体标本制备和G显

带按本单位细胞遗传学实验室常规方法。核型异

常命名根据《人类细胞遗传学国际命名法体制

（ISCN）2013》进行描述。每例患者尽可能分析中期

分裂细胞20个，计数Ph+细胞比例，并识别有无克隆

演变。根据骨髓中 Ph+细胞比例，将细胞遗传学反

应分为未达PCyR、PCyR和CCyR。

3. FISH：取染色体G显带分析后剩余的悬液，

采用位点特异性 GLP BCR-ABL 双色双融合探针

（购自北京金菩嘉医疗科技有限公司）进行FISH检

测，按照本单位细胞遗传学实验室常规FISH检测方

法［6］进行操作。每份标本分析至少 200 个间期细

胞，计数BCR-ABL阳性细胞比例，并观察融合信号

类型。FISH检测BCR-ABL+细胞＜1%定义为达到

FISH-CCyR。

4. 实时荧光定量 PCR（PQ-PCR）法检测 BCR-

ABL融合基因：按照本单位分子生物学实验室常规

方法［7］对P210（b2a2型和b3a2型）BCR-ABL转录本

水平进行检测分析。以 ABL为内参基因，ABL拷

贝数至少大于 32 000，RQ-PCR 检测的敏感度为

MR4.5（BCR-ABLIS＝0.0032%）。BCR-ABL水平＝

BCR-ABL拷贝数/ABL拷贝数×100%。根据我所分

子生物学实验室与澳大利亚阿德莱德国际参比实

验室（IMVS）进行标本交换得到的有效转化系数

0.65，将本所检测所得的 BCR-ABL 以 IS 数值表示

（仅限于BCR-ABLIS≤10%的结果），即BCR-ABLIS＝

本所BCR-ABL检测值×0.65。

5. 统计学处理：应用SPSS18.0软件进行统计分

析。组间基因表达水平的比较采用非参数 Mann-

Whimey U检验，率的比较采用交叉表卡方检验。

结 果

一、CBA检测结果

367例患者的504份骨髓样本，其中9份（1.8%）

样本培养失败，495份样本可得到有效检测结果，分

析的中期分裂象数目中位数为 20（1～20）个，其中

分裂象数目≥20 个 384 份（76.2%），10～19 个 73 份

（14.5%），＜10个 38份（7.5%）。7例患者为变异类

型易位，包括 t（15;22）（q26;q11）、t（17;22）（p13;

Furthermore, when the samples were divided into three groups according to BCR-ABL positive cells（0, ＞
0～＜1%, 1%～5%）by FISH, the statistical difference was observed, the proportion of samples with BCR-
ABLIS ≤1% in the three groups were 94.1%, 57.6% and 27.7% respectively（χ2＝43.499, P＜0.001; χ2＝
9.734, P＝0.003）, while the median value of BCR-ABLIS were 0.10%, 0.64% and 1.80% respectively（z＝-
5.864, P＜0.001; z＝-4.787, P＜0.001）. Conclusion FISH results were in good concordance with CBA
in identify samples in CCyR, FISH was more sensitive and had better correlation with RQ-PCR results than
CBA, but how to define FISH-CCyR need further study.

【Key words】 Leukemia, myelogenous, chronic, BCR- ABL positive; Cytogenetic analysis;
In situ hybridization, fluorescence
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q11）、t（21;22）（q22;q11）、t（9;12;22）（q34;q13;q11）、

t（9;22;11）（q34;q11;q13）、t（1;9;22）（q21;q34;q11）、

t（1;9;22;12）（q23;q34;q11;q13）各 1例。在 495份样

本中，70份未达PCyR，81份达到PCyR，344份达到

CCyR。

二、FISH检测结果

用20例健康供者的正常骨髓样本进行FISH检

测，每例标本计数500个细胞，按BCR-ABL+细胞百

分率的均值+3倍标准差作为FISH异常阈值。由于

不同的 BCR-ABL 融合信号类型检测阈值差异很

大，本研究对各种不同融合信号分别建立相应的检

测阈值，以最大程度减少假阴性或假阳性概率，各

种融合信号检测阈值如下：1红（R）1绿（G）2黄（F）

（1R1G2F）、2R2G1F、2R1G1F、1R2G1F、2R2G2F、3F

及 3F 以上融合信号阈值均为 0；1R1G1F 融合信号

的阈值为 18.96%。对 504 份骨髓样本进行 FISH

检测，均能得到有效的检测结果。这些样本中分

析的间期细胞核为 200～500 个。信号类型不是

经典BCR-ABL融合信号（1R1G2F）的有 35例患者

的37份样本，其中1R1G1F有11份，2R2G1F有12份，

2R1G1F 有 5 份，1R1G3F 有 4 份，1R2G1F 有 2 份，

1R1G 多 F 有 1 份，1G3F 有 1 份，2R2G2F 有 1 份。

504份样本中 58 份 FISH 检测 BCR-ABL+ 细胞比

例＞35%，48 份＞5%～35%，101 份 1%～5%，297

份＜1%。

三、CBA、FISH和RQ-PCR结果比较

由于 FISH 检测 1R1G1F 融合信号的异常阈值

高，出现1R1G1F融合信号的病例不宜利用FISH监

测微小残留病（MRD）。因此 504份样本中除去 11

份BCR-ABL融合信号为 1R1G1F的样本，其余 493

份骨髓样本同时通过 CBA、FISH 进行染色体分析

和 RQ-PCR 检测 BCR-ABL 融合基因，比较 CBA、

FISH检测结果及与分子学反应的差异。

1. CBA 和 FISH 结果比较：结果见表 1。利用

CBA 方法，337 份样本达到 CCyR，其中 273 份

（81.0%）同时达到 FISH-CCyR（BCR-ABL+细胞＜

1%），57份FISH检测BCR-ABL+细胞1%～5%，7份

＞5%。 147 份未达 CBA- CCyR 的标本中，11 份

（7.5%）达到 FISH-CCyR。290 份 FISH-CCyR 的样

本中有 6 份 CBA 培养失败，273 份（94.1%）达到

CBA-CCyR。FISH-BCR-ABL+细胞比例1%～5%和

＞5%组中各有 57 份（57.6%）和 7 份（7.1%）样本达

到CBA-CCyR。

2. 获CBA-CCyR和FISH-CCyR患者的分子学

表1 传统显带分析（CBA）和FISH法评估细胞遗传学反应

一致性分析（份）

细胞遗传学

反应（Ph+%）

（FISH）
＞35%

＞5%～35%

1%～5%

＞0～＜1%

0

合计

样本数

57

45

101

33

257

493

细胞遗传学反应（CBA）

未达PCyR

51

14

0

3

0

68

PCyR

4

25

42

3

5

79

CCyR

2

5

57

26

247

337

失败

0

1

2

1

5

9

注：PCyR：部分细胞遗传学反应；CCyR：完全细胞遗传学反应

反应比较：337份CBA-CCyR样本中289份（85.8%）

分子学反应BCR-ABLIS≤ 1%，290份FISH-CCyR样

本中 261份（90.0%）分子学反应BCR-ABLIS ≤ 1%。

显示 CBA-CCyR 与 FISH-CCyR 具有很好的一致

性。两组样本BCR-ABL的转录水平中位数分别为

0.21%和0.13%，差异无统计学意义（z＝-1.875，P＝

0.061）。比较 273份同时达到CBA-CCyR和 FISH-

CCyR 与 64 份仅达到 CBA- CCyR 未达到 FISH-

CCyR的样本，前者BCR-ABLIS ≤ 1%的比例显著增

加（92.7% 对 56.2%，χ2＝56.313，P＜0.001），中位

BCR-ABLIS转录水平显著降低（0.12% 对1.70%，z＝

-10.234，P＜0.001）（表2）。

3. 不同 FISH检测BCR-ABL+细胞数样本分子

学反应比较：按FISH检测BCR-ABL+细胞数的比例

将样本分成三组：无 BCR-ABL+细胞、＞0～＜1%、

1%～5%。三组 BCR-ABLIS ≤ 1%的样本比例分别

为 94.1%、57.6%、27.7%，差异有统计学意义（χ2＝

43.499，P＜0.001；χ2＝9.734，P＝0.003）。三组的

BCR- ABLIS 转录水平的中位数分别为 0.10% 、

0.64%、1.80%，差异有统计学意义（z＝-5.864，P＜

0.001；z＝-4.787，P＜0.001）（表2）。

四、克隆演变

367 例患者中 CBA 分析显示 7 例（1.9%）患者

检出 Ph+细胞克隆演变，主要附加异常为+8（4 例）

和+Ph（3例），其中 2例分别于服药后半年和 2年向

急性淋巴细胞白血病转化。10例（2.7%）患者检出

Ph-细胞克隆演变（表3），其中例4同时伴有Ph+细胞

克隆演变。FISH 检测出 5 例（1.4%）患者具有+Ph

克隆演变。

讨 论

TKI治疗CML过程中，是否达到CCyR一直以
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来都是最重要的评估早期疗效的指标，在治疗后的

各个时间点（3、6、12和18个月）获得CCyR的患者，

之后发生不良事件的概率均低于未获得CCyR的患

者［8］。虽然CBA检测的Ph+细胞的比例不能与FISH

检测的BCR-ABL+细胞的比例直接对应，但两种方

法在定义CCyR时能达到较好的一致性［3-4］。本研究

结果显示，FISH 检测的 BCR-ABL+细胞比例低于

1%的样本中 94.1%都能达到 CBA-CCyR。然而达

到CBA-CCyR的样本中有19%FISH技术检测BCR-

ABL+细胞 ≥ 1%。有研究者认为 CBA-CCyR 相当

于 BCR-ABLIS ≤ 1% ［9- 10］。本研究比较达到 CBA-

CCyR的样本中FISH检测阳性细胞＜1%和 ≥1%两

组样本的分子生物学反应显示，两组中 BCR-ABL

的转录水平中位数分别为0.12%和1.70%，前者转录

水平显著低于后者（P＜0.001）；前者分子生物学反

应 BCR- ABLIS ≤ 1%的比例明显高于后者（P＜

0.001）。以上数据进一步证实在评估MRD时，FISH

比CBA敏感性更高，FISH结果与分子学反应附合

度更好。

由于CBA对于细胞培养和染色体分析技术要

求较高，相比之下，FISH检测操作简便，无需细胞培

养，敏感性更高，更适于MRD的检测。FISH技术应

用于CML细胞遗传学疗效评估关键取决于异常阈

值的建立以及经验丰富的检验人员对于非经典型

BCR-ABL融合信号的判读。本研究通过分析20例

正常人样本，根据均值+3倍标准差的公式分别计算

各种不同融合信号的异常阈值，1R1G1F融合信号

的阈值高达 18.96%，而经典融合信号（1R1G2F）和

其他少见类型的融合信号阈值均为 0。因此对于

融合信号类型为1R1G1F的伴有der（9）中间缺失的

CML患者建议仍利用CBA监测细胞遗传学反应。

我们的研究结果充分提示，在FISH检测中，分别建

立不同类型BCR-ABL融合信号的异常阈值是非常

重要的，如果建立阈值时不区别对待，极有可能计

表2 根据传统细胞遗传学显带（CBA）技术和FISH检测结果对样本进行细胞遗传学反应分组各组的分子学反应比较

组别

CBA-CCyR且FISH-BCR-ABL+细胞＜1%

CBA-CCyR但FISH-BCR-ABL+细胞≥1%

无FISH-BCR-ABL+细胞

FISH-BCR-ABL+细胞＞0～＜1%

FISH-BCR-ABL+细胞1%～5%

样本数

273

64

257

33

101

BCR-ABLIS＞1%

［份（%）］

20（7.3）

28（43.8）

15（5.9）

14（42.4）

73（72.3）

BCR-ABLIS≤1%

［份（%）］

253（92.7）

36（56.2）

242（94.1）

19（57.6）

28（27.7）

P值

＜0.001a

＜0.001b

0.003 b

中位BCR-ABLIS

转录水平（%）

0.12

1.70

0.10

0.64

1.80

P值

＜0.001a

＜0.001b

＜0.001b

注：a为与CBA-CCyR但FISH-BCR-ABL+细胞≥1%组比较；b为与BCR-ABL+细胞＞0～＜1%组比较

表3 10例Ph-细胞克隆演变患者的临床资料

例号

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

异常克隆

种类

+8, +6

+Y, +8, -7

+8, -7

-7

+8

+Y, +8

+8, +Y, +13 +6

-7

+8, -Y

+8

服药后首次

发生时间（月）

6

6

12

18

9

22

12

12

18

12

临床转归

服药1年后达到并持续CCyR，随访74个月，+8和+6异常克隆持续存在，疾病持续稳定

随访1年未达CCyR，失访

服药18个月后达到并持续CCyR，24个月后-7消失，仅有+8，36个月后染色体正常，随访73个月

疾病持续稳定

服药半年出现Ph+细胞克隆演变，Ph+细胞具有 inv（3）（q21q26）附加异常，18个月Ph-细胞出现-7，

随后 inv（3）和-7持续存在，未达CCyR，46个月出现ABL基因E255K和T315I突变，疾病向急性

髓系白血病转化

服药12个月达到并持续CCyR，42个月+8消失，染色体正常，随访50个月疾病持续稳定

服药22个月达到并持续CCyR，+8持续存在，随访54个月疾病持续稳定

服药1年达到并持续CCyR，1年Ph-细胞出现+8，随后相继出现+Y、+13、+6, 服药30个月染色体

正常，随访60个月疾病持续稳定，BCR-ABL融合基因水平为0

服药1年达到CCyR，24个月疾病加速进展，行造血干细胞移植

服药 30个月达到CCyR，服药 18个月Ph-细胞出现+8，30个月出现-Y和+8并持续存在，随访 70

个月，疾病持续稳定，但BCR-ABL融合基因水平偏高（1.3%）

服药1年达到并持续CCyR，+8持续存在，随访88个月疾病持续稳定

注：CCyR：完全细胞遗传学反应；PCyR：部分细胞遗传学反应
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算出比实际情况高很多的检验阈值，从而可能提高

了 FISH 检测偏差，导致一定的假阳性率和假阴性

率。迄今为止，尚未见将不同融合信号阈值区别对

待的报道，文献报道的DF探针的检测阈值几乎都不

超过 1%［4,11-12］，因此多数学者建议将 FISH-CCyR定

义为BCR-ABL+细胞＜1%［4,9］。本研究通过去除 11

份阈值较高的融合信号类型为 1R1G1F的样本后，

对于其他融合信号的患者采用0为异常检验阈值，

分析 FISH-BCR-ABL + 细胞为＞0～＜1%组的样

本，该组样本共有 33份，其分子学反应BCR-ABLIS

中位数为 0.64%（0.16%～1.70%），明显高于 BCR-

ABL+细胞为 0 组的 0.10%（P＜0.001），也明显低于

BCR-ABL+细胞在1%～5%区间组分子学反应BCR-

ABLIS中位数 1.80%（P＜0.001）。此 33份样本中有

14 例（42.4%）分子学反应 BCR- ABLIS＞1%，7 例

（21.2%）未达到CBA-CCyR。如果以 1%作为 FISH

阈值，这些样本都将被判定为达到 FISH-CCyR，由

此可能造成误判。根据本研究结果，强烈建议在

FISH检测中，分别建立不同类型BCR-ABL融合信

号的异常阈值，至于如何定义真正意义上的 FISH-

CCyR，0和 1%哪个界限更合理、更客观，仍需大宗

病例研究确定。

此外，CML患者在治疗过程中，还会出现Ph+或

Ph-细胞克隆演变。Ph+克隆演变是遗传学不稳定或

疾病进展的特征，不容忽视。本研究中 Ph+克隆演

变出现最多的附加异常是+8和+Ph，这与文献［13］

报道相符。文献报道Ph-克隆演变的发生率为3%～

11%，尽管Ph-克隆演变在预后中的意义尚不明确，

却仍然值得重视［14-16］。在本研究中 Ph-克隆演变的

检出率为2.7%，主要异常为+8，-7，+Y和+6等。随

访24～88个月，4例-7患者1例失访，1例-7为一过

性异常，1例向AML转化，1例疾病加速进展，本组

资料提示在TKI治疗过程中Ph-细胞持续出现-7异

常克隆预后不良，应加强疾病监测。由于本组资料

出现 Ph-克隆演变病例数相对较少，需要进一步扩

大样本量、延长随访时间才能进一步明确 Ph-克隆

演变的意义。
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例 1，男，52岁。2016年 4月 11日因“发热、乏力 4 d”就

诊于当地医院。入院时血常规：WBC 77.58×109/L，HGB 80

g/L，PLT 59×109/L；骨髓象：原始粒细胞占 0.250，原始+幼稚

单核细胞占0.390，提示急性髓系白血病（AML）-M4b；骨髓免

疫分型：原始细胞占63.40%，HLA-DR阳性率90.90%，CD38

阳 性 率 60.20% ，CD117 阳 性 率 88.00% ，CD13 阳 性 率

93.60%，CD33阳性率99.00%，CD11b阳性率29.50%，CD7阳

性率 22.70%；未进行细胞遗传学和分子生物学检测。患者

否认前驱血液病史。确诊为 AML-M4b。给予 IA 方案［去

甲氧柔红霉素 20 mg 第 1～2 天，10 mg 第 3 天；阿糖胞苷

（Ara-C）100 mg，每 12 h 1次，第 1～7天］诱导化疗。化疗后

骨髓抑制期转入我院。骨髓恢复期复查骨髓象：有核细胞量

中等，原始粒细胞占 0.130，原始+幼稚单核细胞占 0.170，提

示诱导治疗失败。染色体核型：正常核型。分子生物学检

测：FLT3-ITD突变阳性，预后分型高危。药敏试验显示白血

病细胞对西达本胺较敏感，对索坦和高三尖杉酯碱（HHT）次

之，而对索拉菲尼并不敏感。故再诱导化疗方案为西达本

胺+索坦+HA（西达本胺 30 mg，每周 2 次，共 2 周；索坦

50 mg，第 1～14天；HHT 2 mg，第 1～14天；Ara-C 50 mg，每

12 h 1次，第1～7天）。化疗期间不良反应：粒细胞缺乏持续

17 d、PLT＜20×109/L 持续 19 d；偶有恶心，无呕吐；口腔溃

疡，不影响进食；肺部感染，无呼吸困难。骨髓恢复期复查骨

髓象：原始粒细胞占 0.020，原始+幼稚单核细胞占 0.020，提

示形态学缓解；FLT3-ITD突变转阴。之后患者先后接受4个

疗程巩固化疗：西达本胺+索坦+HAA 1个疗程；西达本胺+

HAA（因经济原因，停用索坦）3个疗程。期间复查骨髓象，

均提示形态学缓解，FLT3-ITD突变阴性；鞘内化疗4次，脑脊

液常规及生化检测均未见异常。2016年 12月 23日开始行

清髓性亲缘半相合造血干细胞移植，期间发生轻度肠道移植

物抗宿主病、EB病毒相关性出血性膀胱炎，均治愈。目前患

者移植后 100 余天，血常规：WBC 4.2×109/L，HGB 63 g/L，

PLT 253×109/L；骨髓象：原始粒细胞占0.005，原始+幼稚单核

细胞占 0.025，FLT3-ITD阴性；目前生存状态良好。迄今患

者总生存时间已达1年余。

例 2，女，74 岁。主因“发现白细胞减少 1 个月余”于

2016 年 5 月就诊于当地医院。根据骨髓检查结果确诊为

AML（具体不详）。患者拒绝治疗。2016年10月患者因肺感

染就诊于我院，骨髓象：原始细胞占0.910，提示AML-M1；骨

髓免疫分型：原始髓系细胞群约占非红系细胞的92.62%，提

示AML可能；分子生物学检测：IDH2 R172K突变 45%；染

色体核型分析：正常核型。 确诊为AML-M1。15 d后，肺感

染好转，血常规进行性下降：WBC 2.3×109/L，HGB 68 g/L，

PLT 9×109/L，幼稚细胞占0.20。药敏试验结果显示白血病细

胞对西达本胺与 Ara-C 的联合方案比较敏感，阿克拉霉素

（Acla）次之，地西他滨不敏感。故诱导化疗方案为西达苯

胺+CAG（西达本胺 3 0 mg，每周 2次，共 2 周；Acla 10 mg，

第 1～7 天；Ara-C 20 mg，每 12 h 1次，第 1～10天；G-CSF

300 μg/d ）。化疗期间不良反应：粒细胞缺乏持续 27 d；

PLT＜20×109/L持续 20 d；肝功能损害（ALT 135 U/L），经护

肝治疗后治愈；肺感染较化疗前明显好转。化疗结束后第

45天复查骨髓象：原始细胞占 0.080，提示形态学部分缓解，

IDH2 R172K突变阴性。之后患者拒绝继续化疗及复查。迄

今患者总生存时间已达半年余。

（收稿日期：2017-04-28）
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