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染色体三体、嵌合体及单亲二体的产前诊断
和遗传咨询
刘维强１　孙路明２　沈亦平３，４，５
（１．广州医科大学附属第三医院妇产科研究所实验部，广东广州　５１０１５０；２．同济大学附属
第一妇婴保健院胎儿医学科，上海　２０１２０４；３．广西壮族自治区妇幼保健院遗传代谢中心
实验室，广西南宁　５３００００；４．上海交通大学医学院附属上海儿童医学中心医学遗传科，
上海　２００１２７；５．美国哈佛医学院神经系；美国波士顿儿童医院遗传及基因组部，美国
波士顿　０２１１５）

【摘要】　染色体三体是导致胚胎停育、胎儿流产的主要原因之一，部分可存活三体如２１三体又是严重
的出生缺陷，因此开展产前筛查和产前诊断对生育健康和出生缺陷的早期预防有重要的意义。随着新
技术在产前诊断中的广泛应用，临床检测出越来越多的三体嵌合体和罕见的单亲二体，进一步加剧了遗
传咨询的难度。本期专刊我们会同全国５０余家产前诊断机构及第三方医学检验所通过查询文献及汇
总各自单位多年来的数据，对三体、嵌合体和单亲二体的发生机制、发生率、临床特征、预后及治疗和再
发风险等进行综述，将每条染色体相关信息系统地进行总结，为我们更好地开展循证的产前诊断和遗传
咨询提供指导。
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　　根据２０１２年中国出生缺陷防治报告，我国是出
生缺陷高发的国家，出生缺陷率约５．６％［１］，与世界
中等收入国家的平均水平接近，每年新增出生缺陷
患儿数约９０万例，其中染色体畸变约占出生缺陷遗
传学病因的８０％以上［２］，因此，基于遗传变异的产
前筛查和产前诊断对出生缺陷的早期预防意义重
大。随着下一代测序技术（ｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎ
ｃｉｎｇ，ＮＧＳ）、染色体微阵列分析（ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌｍｉ
ｃｒｏａｒｒａｙａｎａｌｙｓｉｓ，ＣＭＡ）、孕妇外周血胎儿游离
ＤＮＡ无创染色体非整倍体筛查（ｎｏｎｉｎｖａｓｉｖｅｐｒｅｎａ
ｔａｌｓｃｒｅｅｎｉｎｇ，ＮＩＰＳ）等技术在产前筛查、产前诊断
中的广泛应用，除了常见的染色体数目异常外，临床
也检测出越来越多的嵌合体（ｍｏｓａｉｃｉｓｍ）及罕见的
单亲二体（ｕｎｉｐａｒｅｎｔａｌｄｉｓｏｍｙ，ＵＰＤ）。

对于因非整倍体等染色体数目异常而导致胚胎

停育、胎儿宫内死亡或因此主动终止妊娠的夫妇来
说，他们迫切想知道再次妊娠时类似异常的再发风
险，而对于胎儿嵌合体和罕见的单亲二体，特别是不
伴超声等影像学异常时，预测胎儿出生后是否发病
或评估疾病严重程度都存在极大的困难，是产前诊
断专科医生面临的巨大挑战。从现有的文献报道来
看，并不是所有的嵌合或单亲二体都会导致不良的
结局，不同异常的预后会有较大差异，因此分别对待
不同的情况，以循证为原则，科学客观地提供遗传咨
询，可以帮助夫妇更全面地了解胎儿的预后，在充分
知情的情况下做出他们认为正确的决定。鉴于此，
我们会同全国５０余家产前诊断机构及第三方医学
检验所，结合查询发表过的文献和统计各单位多年
来的数据，对２２对常染色体及１对性染色体的三
体、嵌合体和单亲二体的发生机制、发生率、临床特
征、预后及治疗、实验室检查和再发风险等进行汇总
综述，以期给从事产前诊断的临床医生、实验室人员
及遗传咨询师提供各条染色体的系统汇总信息，为
产前诊断和遗传咨询提供客观、科学的循证数据支持。
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１　染色体三体的产前诊断和遗传咨询
正常个体具有４６条染色体，包括２２对常染色

体和一对性染色体。非整倍体是指额外增加或减少
了一条或多条染色体，通常会导致胚胎或胎儿生长
发育出现严重问题，是胚胎停育、胎死宫内的常见原
因。染色体三体是最常见的非整倍体，其中２１三
体（ｔｒｉｓｏｍｙ２１，Ｔ２１）、１８三体（ｔｒｉｓｏｍｙ１８，Ｔ１８）、１３
三体（ｔｒｉｓｏｍｙ１３，Ｔ１３）及涉及性染色体的三体因为
可在活产儿中检出，因此也称为“可存活三体”（ｖｉａ
ｂｌｅｔｒｉｓｏｍｙ）。除外以上几条染色体，其他染色体的
三体通常会导致胚胎停育或自发流产，故也称为不
可存活三体（ｎｏｎｖｉａｂｌｅｔｒｉｓｏｍｙ）。

染色体三体的产生机制是由亲本配子减数分裂
或胎儿细胞有丝分裂过程中染色体不分离导致［３］。
研究显示，每１０００个活产儿中，可存活三体的发生
率以Ｔ２１、４７，ＸＸＹ和４７，ＸＹＹ最高，可达１．５／
１０００，Ｔ１８和Ｔ１３的发生率约０．１２／１０００及０．０７／
１０００，４５，Ｘ和４７，ＸＸＸ的发生率约０．４／１０００和
０．６５／１０００［４］。在流产组织中检出的不可存活三体则
以２２三体（ｔｒｉｓｏｍｙ２２，Ｔ２２）和１６三体（ｔｒｉｓｏｍｙ
１６，Ｔ１６）为多［４，５］。了解各条染色体三体的发生机
制及发生频率，可以为遗传咨询提供详实的数据，有
利于产前遗传咨询工作的开展。

常染色体可存活三体具有一些共同临床特征，
如智力障碍、生长发育迟滞、特殊面容等。性染色体
三体相对来说表型较轻或无特殊临床表型。了解可
存活三体的产前和产后表型有助于临床医生及早、
正确地进行医疗干预。对于常染色体可存活三体，
以Ｔ２１胎儿为例，常见的超声异常包括颈项透明层
（ｎｕｃｈａｌｔｒａｎｓｌｕｃｅｎｃｙ，ＮＴ）增厚、胎儿颈部皮肤皱褶
（ｎｕｃｈａｌｆｏｌｄ，ＮＦ）厚度增厚、鼻骨阙如或发育不良、
房室间隔缺损、肠管回声增粗等。出生后的患儿则
以特殊面容、智力障碍、生长发育迟缓等主，可合并
心脏、骨骼系统、消化系统、内分泌系统、血液系统及
生殖系统的异常。

不可存活三体胎儿大多在孕早期发生了胚胎停
育或自然流产。对流产组织的遗传学查因发现，染
色体三体因素可占全部自然流产原因的６０％以
上［４］。对流产组织开展遗传学检测有助于明确流产
原因，对再次妊娠的风险进行评估。对曾生育过或
有过染色体三体胎儿流产史的夫妇再次妊娠时的再
发风险进行评估需要考虑以下因素：①夫妇核型是

否正常；②孕妇是否高龄妊娠；③夫妇双方是否存在
生殖腺细胞的嵌合；④夫妇是否存在可能导致减数
分裂错误的风险因素等［６］。特别是对于Ｔ２１，年龄
因素、夫妇是否存在涉及２１号染色体的平衡易位或
罗氏易位等都是评估再发风险的重要影响因素。理
论上，生育过一个Ｔ２１患儿的夫妇再次生育唐氏患
儿的风险虽然是比较低，但仍高于正常人群，可达
１％［４］。

２　染色体嵌合体的产前诊断和遗传咨询
三体嵌合体的产生主要有以下两种机制：胚胎

细胞在有丝分裂过程中，一部分细胞发生染色体不
分离错误，产生三体和单体两种子代细胞。在胚胎
发育过程中，单体细胞无法继续发育而凋亡，剩下的
三体细胞与其他正常复制、分裂的细胞形成了三体／
二体的嵌合；还有一种机制是三体细胞的自救（ｔｒｉ
ｓｏｍｙｒｅｓｃｕｅ），对减数分裂过程中因配子染色体不
分离而形成的三体细胞在有丝分裂的过程中会丢弃
额外多出的一条染色体，使细胞恢复二倍体正常数
目［７］。由于三体自救对内细胞团细胞（发育成胎儿
部分）及滋养外胚层细胞（发育成胎盘等胚外组织）
的不同影响，自救过程的不完全可产生以下几种形
式的嵌合体：①胎盘等胚外组织为完全三体细胞而
胎儿本身则是正常二倍体；②胎盘是完全三体而胎
儿为三体和二体细胞的嵌合；③胎儿完全正常而胎
盘为三体和二体细胞的嵌合；④胎儿是完全三体而
胎盘为三体和二体细胞的嵌合；⑤胎儿为完全三体
而胎盘正常；⑥胎儿为三体和二体细胞的嵌合而胎
盘正常；⑦胎儿和胎盘都为三体和二体细胞的嵌合。

当嵌合仅发生在胎盘组织而胎儿完全正常时称
为限制性胎盘嵌合现象（ｃｏｎｆｉｎｅｄｐｌａｃｅｎｔａｌｍｏｓａｉ
ｃｉｓｍ，ＣＰＭ）。ＣＰＭ的发生率大约为１％～２％［８］，
这也是ＮＩＰＳ筛查提示高风险但验证后为假阳性的
主要原因之一。ＣＰＭ分为３型：Ⅰ型ＣＰＭ是指嵌
合仅限于绒毛的细胞滋养层；Ⅱ型ＣＰＭ指嵌合仅
限于绒毛间充质核部分；Ⅲ型ＣＰＭ则是绒毛细胞
滋养层和间充质核部分均存在嵌合。研究表明，只有Ⅲ
型ＣＰＭ才会导致胎儿宫内生长受限或宫内死亡［９］。

在孕早期采集绒毛进行的产前诊断中嵌合体的
检出率约为１％～２％，而在羊水细胞中嵌合体的检
出率为０．２％左右［１０］。如果嵌合被证实存在于胎儿
细胞中，称为真性胎儿嵌合（ｔｒｕｅｆｅｔａｌｍｏｓａｉｃｉｓｍ，
ＴＦＭ）。因为羊水细胞包含胎儿泌尿生殖道、呼吸

２



《中国产前诊断杂志（电子版）》　２０２０年第１２卷第２期 ·述评·　　

系统及上皮细胞等不同胚胎层来源的细胞，能较真
实地反映胎儿的遗传信息，因此绒毛细胞中发现了
嵌合建议在孕１６周以后进行羊水细胞验证，以证实
ＴＦＭ或排除ＣＰＭ。Ｇｒａｔｉ等［７］通过对６７０３０份产
前标本的分析发现，绒毛细胞的嵌合检出率为
２．１７％（１４５７例）。对其中的１１００例嵌合病例进行
的羊水验证表明，ＴＦＭ仅占所有绒毛异常结果的
１３．５％（１４８／１１００）。在所有检出的嵌合异常中，各
型ＣＰＭ和ＴＦＭ的发生率结果见表１。
表１　ＣＰＭ和ＴＦＭ在检出嵌合体中发生频率（狀＝１１００）

嵌合部位 嵌合
类型

在不同组织的检出情况
细胞
滋养
层

间充
质细
胞

羊水
细胞

发生率（％）
（检出数／总数）

仅在胎盘组织 ＣＰＭⅠ异常 正常 正常３５．７３（３９３／１１００）
ＣＰＭⅡ正常 异常 正常４０．４５（４４５／１１００）
ＣＰＭⅢ异常 异常 正常１０．３６（１１４／１１００）

胎盘和胎儿均存在ＴＦＭⅣ异常 正常 异常１．５５（１７／１１００）
ＴＦＭⅤ正常 异常 异常５．３６（５９／１１００）
ＴＦＭⅥ异常 异常 异常６．５５（７２／１１００）

　　数据引用自参考文献［７］

　　由于临床数据的有限性及嵌合发生的部位不
同、嵌合比例不一可导致不同结局等复杂性，对三体
嵌合体进行遗传咨询时往往没有明确的可参考的依
据。如果超声发现胎儿存在结构或器官的异常，对
胎儿的发育和预后判断总体上可归于高危风险，但
如果超声未发现异常，异常风险的评估则更加困难，
因此基于临床案例的大数据汇总将为我们提供有力
的帮助。Ｗａｌｌｅｒｓｔｅｉｎ等［１１］对６６０例羊水标本中发
现的常染色体三体嵌合的预后风险进行了总结，详
见表２。对各条染色体三体嵌合体的表型及预后将
在本专刊各部分详细展开描述。

表２　常染色体三体嵌合体的预后风险评估
风险等级 不良结局风险涉及的染色体三体嵌合（ＴＭ）

极高风险（＞６０％）Ｔ２Ｍ、Ｔ９Ｍ、Ｔ１６Ｍ、Ｔ２２Ｍ，Ｔ３Ｍ＃、Ｔ４Ｍ＃
高风险（４０％～
　５９％）

Ｔ５Ｍ、Ｔ１４Ｍ、Ｔ１５Ｍ，Ｔ１８Ｍ＃，Ｔ２１Ｍ＃

中高风险（２０％～
　３９％）

Ｔ７Ｍ、Ｔ１２Ｍ、Ｔ１７Ｍ，Ｔ１３Ｍ＃

中风险（０％～１９％）Ｔ６Ｍ、Ｔ８Ｍ、Ｔ２０Ｍ
低风险（０％） 无
　　注：ＴＭ代表几号染色体三体嵌合体，未提及的染色体因临床数
据太少而未进行统计；表格中数据及＃标记数据均统计自参考文献［１１］

　　由于嵌合部位的不确定性，仅对某一组织细胞
中排除嵌合并不代表个体其他组织中不存在嵌合现
象。另外羊水培养细胞的嵌合可能存在优势生长的
问题也需要引起注意。嵌合的再发风险因素与三体

的再发风险因素相同。

３　犝犘犇的产前诊断和遗传咨询

ＵＰＤ是指个体的一对同源染色体整条或某个
区域均来自于一个亲本，而不是分别来自父母双方。
三体细胞自救和单体细胞的自身复制（单体自救，
ｍｏｎｏｓｏｍｙｒｅｓｃｕｅ）都可以产生单亲二体。ＵＰＤ从
形成机制来分主要产生单亲同二体（ｉｓｏｄｉｓｏｍｙ）及
单亲异二体（ｈｅｔｅｒｏｄｉｓｏｍｙ）及混合型三种。早期的
研究表明ＵＰＤ的发生率约为１／３５００～１／
５０００［１２，１３］，最近Ｎａｋｋａ等［１４］对４４０多万份样本研
究后发现，ＵＰＤ在活产儿中的发生率可达１／２０００。

ＵＰＤ与疾病的关系可以通过查询ｈｔｔｐ：∥
ｓｓｍｃｔｌ．ｃｏｍ／ＤＢ．ｈｔｍｌ数据库了解。对每条染色体
ＵＰＤ可能涉及的印记基因的信息可通过ｈｔｔｐ：∥
ｗｗｗ．ｇｅｎｅｉｍｐｒｉｎｔ．ｃｏｍ／ｓｉｔｅ／ｇｅｎｅｓｂｙｓｐｅｃｉｅｓ专业
网站获得。对ＵＰＤ特别是罕见ＵＰＤ的产前遗传
咨询目前也存在不少挑战，主要是因为ＵＰＤ可能
合并低比例的三体嵌合或单亲同二体可能存在隐性
遗传致病基因的纯合变异。

目前明确的涉及印记疾病的几条染色体是６、
７、１１、１４、１５、２０号染色体［１５］，对它们涉及的综合征
及相关表型见表３。产前检查中如果发现涉及以上
染色体的嵌合或相关超声异常（如父源性１４号染色
体ＵＰＤ的特殊钟形胸廓）或涉及１４、１５号染色体的
罗伯逊易位、平衡易位等，应考虑进行ＵＰＤ的检
测［１５］。其他染色体ＵＰＤ较罕见，目前也未见有明
确的相关印记疾病报道。需要引起重视的是，由于
姐妹染色单体不分离而产生的单亲同二体ｉｓｏｄｉｓ
ｏｍｙ，要考虑可能存在的隐性遗传基因纯合变异情
况。对单亲同二体区域内的隐性遗传疾病相关基因
可通过ｈｔｔｐｓ：∥ｗｗｗ．ｓｉｖｏｔｅｃｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ．ｃｏｍ／
网站查询。如果胎儿的超声等影像学证据提示与纯
合区域内某个基因导致的疾病表型相符，应建议进
一步的检查如外显子测序或基因测序以明确原因。

４　检测三体、嵌合体及犝犘犇的实验室方法

对产前标本开展遗传学检测可根据检测的目的
不同选用不同的方法。ＮＩＰＳ技术可应用于常见的３条

３
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表３　常见的ＵＰＤ综合征及主要表型［１０］

ＵＰＤ类型 综合征／疾病 ＯＭＩＭ编号 主要表型
父源性ＵＰＤ６ 新生儿短暂性糖尿病 ＃６０１４１０新生儿短暂性糖尿病，宫内生长受限
母源性ＵＰＤ（７）ＳｉｌｖｅｒＲｕｓｓｅｌｌ综合征 ＃１８０８６０宫内生长受限，出生后发育迟滞，大头畸形，三角形脸，肢体、面部不对称
母源性ＵＰＤ（１１）ＳｉｌｖｅｒＲｕｓｓｅｌｌ综合征 ＃１８０８６０宫内生长受限，出生后发育迟滞，大头畸形，三角形脸，肢体、面部不对称
父源性ＵＰＤ（１１）ＢｅｃｋｗｉｔｈＷｉｅｄｅｍａｎｎ

综合征
＃１３０６５０产前产后过度生长，器官增大，舌大，脐膨出，新生儿低血糖，肿瘤风险增加

父源性ＵＰＤ（１４）ＫａｇａｍｉＯｇａｔａ综合征 ＃６０８１４９羊水过多，腹壁缺损，骨骼异常，狭窄的钟形胸廓合并前肋骨尾弓
母源性ＵＰＤ（１４） Ｔｅｍｐｌｅ综合征 ＃６１６２２２宫内生长受限，出生后发育迟滞，出生时低体重、肌张力低下、运动功能落后、早期喂养

困难、青春期提早、青春期后的躯干型肥胖、成年身高显著偏低，小手小脚
父源性ＵＰＤ（１５）Ａｎｇｅｌｍａｎ综合征 ＃１０５８３０小头，共济失调，癫痫，智力发育迟滞，语言能力差，微笑面容
母源性ＵＰＤ（１５）ＰｒａｄｅｒＷｉｌｌｉ综合征 ＃１７６２７０新生儿肌张力低下，婴儿期喂养困难，儿童期后肥胖，生长发育迟缓，智力迟钝，行为问题
父源性ＵＰＤ（２０） 假性甲状旁腺 ＃１３９３２０假性甲状旁腺功能减退功能减退症
母源性ＵＰＤ（２０）ＭｕｌｃｈａｎｄａｎｉＢｈｏｊ

Ｃｏｎｌｉｎ综合征
＃６１７３５２宫内生长受限，出生后发育迟滞

　　ＵＰＤ的再发风险总体较低，Ｍｏｒａｄｋｈａｎｉ等［１６］发现夫妻如果涉及非同源罗氏易位染色体，他们的胎儿形成ＵＰＤ的风险为０．０６％。
可存活三体的筛查；对染色体数目异常或结构异常，
核型分析、荧光原位杂交（ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅｉｎｓｉｔｕｈｙ
ｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ，ＦＩＳＨ）等是经典的方法；ＣＭＡ、基因组
拷贝数变异测序技术（ｃｏｐｙｎｕｍｂｅｒｖａｒｉａｔｉｏｎｓｅ
ｑｕｅｎｃｉｎｇ，ＣＮＶｓｅｑ）检测微缺失微重复是一线的技
术，也适用于非整倍体及嵌合体的检测；甲基化特异
性多重连接依赖的探针扩增（ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｍｕｌｔｉｐｌｅｘｌｉｇａｔｉｏｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｐｒｏｂｅａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ，

ＭＳＭＬＰＡ）、含单核酸多态性（ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＳＮＰ）探针的ＣＭＡ及短串联重复序
列（ｓｈｏｒｔｔａｎｄｅｍｒｅｐｅａｔ，ＳＴＲ）标记物对提示、检测
ＵＰＤ是较敏感的技术。全外显子、全基因组测序
（ｗｈｏｌｅｅｘｏｍｅ／ｗｈｏｌｅｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，ＷＥＳ／
ＷＧＳ）等技术已经或正准备在产前遗传学领域应
用，除了检测单个碱基的变异外，对拷贝数异常、非整
倍体及嵌合也可检出。对各方法的临床适用性见表４。

表４　非整倍体、嵌合及ＵＰＤ的遗传学检测主要技术的临床适用性
检测技术检测／报告周期 主要应用领域 简要技术原理描述
核型分析７～１４ｄ 大于５Ｍｂ以上的染色体结构异

常，染色体数目异常，嵌合体
生长旺盛期的培养细胞特殊处理，使细胞分裂终止于中期，用染液染色，光
镜下进行染色体数目、结构分析，是染色体分析的经典方法

ＦＩＳＨ ２４～４８ｈ（直
接检测）

１３、１８、２１、Ｘ、Ｙ染色体的非整倍
体及嵌合体；特定、已知区域的
微缺失、微重复及结构重排

带有荧光染料的特定ＤＮＡ探针与间期细胞进行杂交，荧光显微镜下观察
特定信号，判定染色体数目或结构是否异常。用于分析低比例嵌合敏感度
较高

ＱＦＰＣＲ
（ＳＴＲ）

２４～４８ｈ（直
接检测）

１３、１８、２１、Ｘ、Ｙ染色体的非整倍
体，鉴别母源性污染，连锁分析
鉴别单亲二体

设计带不同荧光标记的多条ＳＴＲ探针对胎儿标本进行扩增，通过毛细管
电流进行片段化分析，通过峰高或峰面积判断是否存在非整倍体，并与胎
儿父母标本比对，判断是否为ＵＰＤ或是否有母源污染

ＣＭＡ ３～５ｄ（直接
检测）

检测拷贝数变异，分辨率可达
１００ｋｂ甚至更小，可同时检出纯
合区域，提示ＵＰＤ，可检出非整
倍体及１０％～３０％以上的嵌合。
不能检出平衡易位

预先设定涵盖全基因范围的或特定区域的探针（可多达上百万条）与ＤＮＡ
片段在特定的载体上进行杂交反应，对杂交后的芯片经过激光扫描，得到
的信号再与对照标本或标准参考基因组进行比对，得到检测结果

ＣＮＶｓｅｑ３～５ｄ（直接
检测）

检测拷贝数变异，分辨率可达
１００ｋｂ，可同时检出非整倍体、
理解状态下能检出５１０％的嵌
合。不能检出纯合区域、ＵＰＤ
及平衡易位

利用二代测序技术对ＤＮＡ标本进行低深度全基因组大规模平行测序，将
测序结果与人类参考基因组进行比对，通过生物信息学分析判断结果。对
不同的标本加入标签后可同时对几十个标本进行检测

ＭＳＭＬ
ＰＡ

２ｄ 检测甲基化异常，可提示ＵＰＤ，
对特定基因或区域进行拷贝数
检测

对ＤＮＡ标本变性处理，与特定的探针进行靶向杂交，再进行连接反应，对
产物分别进行常规的片段化分析拷贝数变异及进行酶切反应检测甲基化
状态

ＮＩＰＳ 报告周期７ｄ
左右

主要针对１３、１８、２１号染色体进
行非整倍体筛查

提取孕妇外周血中的游离ＤＮＡ，通过高通量测序技术评估胎儿常见的染
色体非整倍体异常风险。除外１３、１８、２１号染色体，ＮＩＰＳ也可同时筛查其
他染色体非整倍体情况但敏感性和特异性不如以上染色体

ＷＥＳ／
ＷＧＳ

报告周期较
长，通常大于
２周

主要用于单个碱基突变或微小
插入缺失（Ｉｎｄｅｌ）的检测，可同时
分析拷贝数变异、非整倍体、嵌
合，对父母及胎儿同时进行ＳＮＰ
信号分析也可检出ＵＰＤ。检测
费用较高，检测周期长

通过对ＤＮＡ进行片段化处理，与特定的全外显子探针（ＷＥＳ）进行杂交或
在全基因组范围内随机捕获（ＷＧＳ），构建文库，然后进行高通量测序，对数
据进行组装和比对，再利用生物信息学算法得到结果

４



《中国产前诊断杂志（电子版）》　２０２０年第１２卷第２期 ·述评·　　

５　对三体、嵌合体及犝犘犇综述的意义
随着新技术的广泛应用，产前诊断中检测出越

来越多以前不能检出的染色体异常。由于胎儿表型
信息有限且较难获得，对三体、嵌合体及ＵＰＤ的遗
传咨询缺乏明确的表型指导。通过对各条染色体异
常的发生率、产前产后的临床表型、预后、干预治疗、
检测方法等进行系统汇总，有助于临床工作者包括
遗传咨询师进一步掌握相关染色体疾病信息，为更
客观更循证地开展产前诊断和遗传咨询工作提供重
要依据和指导。
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（收稿日期：２０２００３２６）
编辑：宋文颖
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