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［摘要］　目的　探讨伴有＋８染色体异常的骨髓增生异常综合征（ＭＤＳ）患者的临床和实验
室特征。方法　纳入就诊于广东省人民医院血液科的５６例 ＭＤＳ患者，根据是否伴有 ＋８染色体
异常（简称＋８异常）将其分为正常核型组（２８例）与＋８异常组（２８例）；再根据是否伴有＋８异常
以外的其他染色体异常将＋８异常组２８例患者分为孤立 ＋８异常组（１８例）与非孤立 ＋８异常组
（１０例）。根据是否伴有Ｕ２ＡＦ１基因突变将１６例＋８异常ＭＤＳ患者分为Ｕ２ＡＦ１突变组（５例）与
Ｕ２ＡＦ１未突变组（１１例）。收集所有患者的临床资料（性别、发病年龄、ＷＨＯ２０１６ＭＤＳ修订分型、
ＩＰＳＳＲ评分）、实验室检查结果［Ｈｂ、ＰＬＴ计数、中性粒细胞计数（ＡＮＣ）、ＷＢＣ计数、单核细胞计数
（ＭＯＮＯ）、骨髓原始细胞（ＢＭＢｌａｓｔ）和外周血原始细胞（ＰＢＢｌａｓｔ）比例］及染色体核型、Ｕ２ＡＦ１基
因突变情况、总生存（ＯＳ）期、血液系统疾病基因突变筛查全套检测结果及 ＩＰＳＳＲ评分并比较分
析。结果　＋８异常组患者 ＩＰＳＳＲ评分较正常核型组明显增高（Ｐ＝０．００１）。孤立 ＋８异常组患
者发病年龄、ＩＰＳＳＲ评分均低于非孤立＋８异常组，ＯＳ期长于非孤立＋８异常组（Ｐ＜０．０５）。孤立
＋８异常组患者ＩＰＳＳＲ评分高于正常核型组，ＰＢＢｌａｓｔ比例低于正常核型组（Ｐ＜０．０５）。＋８异常
ＭＤＳ患者Ｕ２ＡＦ１突变率高于正常核型患者（Ｐ＝０．０６４）。Ｕ２ＡＦ１突变组患者发病年龄低于Ｕ２ＡＦ１未
突变组（Ｐ＝０．０３０）。多因素回归分析结果显示，年龄＞６５岁（Ｐ＝０．００８）、ＡＮＣ＞１．０×１０９（Ｐ＝０．０１２）
是影响＋８异常 ＭＤＳ患者 ＯＳ期的独立危险因素。正常核型组与 ＋８异常组、正常核型组与孤立
＋８异常组、孤立＋８异常组与非孤立＋８异常组、Ｕ２ＡＦ１突变组与 Ｕ２ＡＦ１未突变组患者的 ＯＳ期
分别比较差异均无统计学意义（Ｐ＞０．０５）。结论　 ＋８染色体异常在 ＭＤＳ患者中十分常见，与
Ｕ２ＡＦ１突变密切相关，但与临床及实验室特征无明显相关性。

［关键词］　＋８染色体异常；　Ｕ２ＡＦ１基因突变；　骨髓增生异常综合征
［中图分类号］　Ｒ５５１．３　　　　［文献标识码］　Ａ

　　骨髓增生异常综合征（ＭＤＳ）是一组异质的克隆
性造血干细胞疾病，其特征是无效的造血功能引起一

系或多系血细胞减少，并且高风险向急性髓系白血病

（ＡＭＬ）转化［１］。ＭＤＳ的细胞遗传学异常是最有价值
的独立预后影响因素［２］，约７０％的 ＭＤＳ患者在初诊
时有克隆性染色体畸变，染色体畸变对恶性细胞的行

为、疾病进展、对治疗药物的反应及 ＭＤＳ患者的总体
存活率有很大的影响［３５］。 ＋８染色体异常（简称 ＋８
异常）是成人ＭＤＳ患者中最常见的染色体异常之一，
发生率约为１０％［６］，但其并非 ＭＤＳ的特异性染色体
异常，因此伴有＋８异常的 ＭＤＳ患者具有何种独立临

床特征值得我们进一步的探讨。此外，在ＭＤＳ国际预
后积分系统（ＩＰＳＳ）及 ＭＤＳ修订国际预后积分系统
（ＩＰＳＳＲ）中，均将＋８异常归属为预后中等核型组，但
＋８异常的预后意义仍存在很大的争议。基于此，本
文对伴有＋８异常 ＭＤＳ患者的临床特征进行回顾性
分析，现报道如下。

对象与方法

１．对象：纳入２０１０年１月～２０１９年９月就诊于广
东省人民医院血液科的初诊ＭＤＳ患者５６例。诊断标
准参考２０１９年《骨髓增生异常综合征中国诊断与治疗
指南》。其中男３９例，女１７例，男女比为２．３∶１，年龄
１７～７６岁，中位年龄５０（４０，６３）岁。根据是否伴＋８异
常将其分为正常核型组（２８例）与 ＋８异常组（２８例）；
再根据是否伴＋８异常以外的其他染色体异常将 ＋８
异常组２８例患者分为孤立 ＋８异常组（１８例）与非孤
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立＋８异常组（１０例）。根据是否伴有Ｕ２ＡＦ１基因突变
将１６例＋８异常ＭＤＳ患者分为Ｕ２ＡＦ１突变组（５例）
与Ｕ２ＡＦ１未突变组（１１例）。本研究已通过广东省人
民医院伦理委员会审核批准，所有患者均签署知情同

意书。

２．方法：收集患者的临床资料（性别、发病年龄、
ＷＨＯ２０１６ＭＤＳ修订分型、ＩＰＳＳＲ评分）、实验室检查
结果［Ｈｂ、ＰＬＴ计数、中性粒细胞计数（ＡＮＣ）、ＷＢＣ计
数、单核细胞计数（ＭＯＮＯ）、骨髓原始细胞（ＢＭＢｌａｓｔ）
和外周血原始细胞（ＰＢＢｌａｓｔ）比例］及染色体核型、
Ｕ２ＡＦ１基因突变情况、总生存（ＯＳ）期、血液系统疾病
基因突变筛查全套检测结果。根据 ＷＨＯ２０１６ＭＤＳ
修订分型，５６例 ＭＤＳ患者中 ＭＤＳ伴多系发育异常
（ＭＤＳＭＬＤ）８例，ＭＤＳ伴原始细胞过多４４例［其中难
治性贫血伴原始细胞增多１型（ＭＤＳＥＢ１型）２４例、
难治性贫血伴原始细胞增多２型（ＭＤＳＥＢ２型）
２０例］、ＭＤＳ不能分类（ＭＤＳＵ）４例。按 ＩＰＳＳＲ对
５６例患者进行预后评分，其中极低危（≤１．５分）１例，
低危（＞１．５～３分）５例，中危（＞３～４．５分）１９例，高
危（＞４．５～６分）２１例，极高危（＞６分）１０例。
３．统计学处理：应用 ＳＰＳＳ２４．０软件进行统计分

析。计量资料以 Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）表示，组间比较采用 χ
２

检验或Ｆｉｓｈｅｒ确切概率法。计数资料以例数和百分比
表示。生存分析采用 ＫａｐｌａｎＭｅｉｅｒ法；预后因素评估
多因素分析采用多元线性回归分析。使用 ＧｒａｐｈＰａｄ
Ｐｒｉｓｍ８．０绘制生存曲线。以 Ｐ＜０．０５表示差异有统
计学意义。

结　　果

１．正常核型组与＋８异常组患者的临床资料及实
验室检查结果比较：＋８异常组患者 ＩＰＳＳＲ评分较正
常核型组明显增高（Ｐ＝０．００１）。两组患者其余指标
比较差异均无统计学意义（Ｐ＞０．０５）。见表１。
　　２．孤立＋８异常组与非孤立 ＋８异常组患者的临
床资料及实验室检查结果比较：两组性别、ＷＨＯ２０１６
ＭＤＳ修订分型比较差异均有统计学意义（Ｐ＜０．００１）。
孤立＋８异常组患者发病年龄、ＩＰＳＳＲ评分均低于非孤
立＋８异常组，ＯＳ期长于非孤立＋８异常组（Ｐ＜０．０５）。
两组其余指标比较差异均无统计学意义（Ｐ＞０．０５）。
见表２。
　　３．孤立＋８异常组与正常核型组患者的临床资料
及实验室检查结果比较：孤立 ＋８异常组患者 ＩＰＳＳＲ
评分高于正常核型组，ＰＢＢｌａｓｔ比例低于正常核型
ＭＤＳ组（Ｐ＜０．０５）。两组患者其余指标比较差异均无

表１　正常核型组与＋８异常组患者的临床资料及实验室检查结果比较［Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）］

组别 例数
性别

（男／女）
发病年龄

（岁）

ＷＨＯ２０１６ＭＤＳ修订分型（例）
ＭＤＳＭＬＤ ＭＤＳＥＢ１ ＭＤＳＥＢ２ ＭＤＳＵ

ＩＰＳＳＲ评分
（分）

ＯＳ期
（个月）

正常核型组 ２８ ９／１９ ５３．０（３６．０，６４．５） ３ １５ １０ ０ ４．５（４．０，５．０） ９．０（４．０，２２．０）
＋８异常组 ２８ ８／２０ ４８．５（４１．０，６３．０） ５ ９ １０ ４ ５．５（４．５，６．８） ７．０（３．０，１７．５）
Ｐ值 ０．７７１ ０．７５０ ０．０５６ ０．００１ ０．２９８

组别 例数
Ｈｂ
（ｇ／Ｌ）

ＰＬＴ计数
（×１０９／Ｌ）

ＡＮＣ
（×１０９／Ｌ）

ＷＢＣ计数
（×１０９／Ｌ）

ＭＯＮＯ
（×１０９／Ｌ）

ＢＭＢｌａｓｔ
比例（％）

ＰＢＢｌａｓｔ比例
（％）

正常核型组 ２８ ６５．０
（５３．０，７８．５）

６３．０
（２５．０，１３１．０）

０．７００
（０．３６０，１．１６５）

２．１９０
（１．３００，２．９７５）

０．１５５
（０．１００，０．３６５）

６．００
（５．００，８．５０）

１．００
（１．００，２．００）

＋８异常组 ２８ ７３．０
（５９．０，８１．５）

５３．５
（３１．５，１６０．５）

０．８６０
（０．５７５，１．５５５）

２．１３０
（１．４８０，２．８８０）

０．１８５
（０．１４０，０．３９０）

５．５０
（２．００，１１．２５）

１．００
（０，１．００）

Ｐ值 ０．４７３ ０．７３２ ０．９０３ ０．９９７ ０．２６７ ０．９４４ ０．２７４

表２　孤立＋８异常组与非孤立＋８异常组患者的临床资料及实验室检查结果比较［Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）］

组别 例数
性别

（男／女）
发病年龄

（岁）

ＷＨＯ２０１６ＭＤＳ修订分型（例）
ＭＤＳＭＬＤ ＭＤＳＥＢ１ ＭＤＳＥＢ２ ＭＤＳＵ

ＩＰＳＳＲ评分
（分）

ＯＳ期
（个月）

孤立＋８异常组 １８ １６／２ ４３．５（４０．０，５３．０） ４ ７ ４ ３ ５．０（４．５，６．０） ２２．０（１０．０，３１．０）
非孤立＋８异常组 １０ ４／６ ６２．０（４９．０，６８．０） １ ２ ６ １ ６．５（５．５，７．０） ６．０（２．５，７．５）
Ｐ值 ＜０．００１ ０．０２０ ＜０．００１ ０．００２ ０．００９

组别 例数
Ｈｂ
（ｇ／Ｌ）

ＰＬＴ计数
（×１０９／Ｌ）

ＡＮＣ
（×１０９／Ｌ）

ＷＢＣ计数
（×１０９／Ｌ）

ＭＯＮＯ
（×１０９／Ｌ）

ＢＭＢｌａｓｔ
比例（％）

ＰＢＢｌａｓｔ比例
（％）

孤立＋８异常组 １８ ６８．５
（５４．０，８７．０）

４４．０
（２３．０，７５．０）

１．０２５
（０．６７０，１．６７０）

２．４３５
（１．４００，２．８３０）

０．１７３
（０．１４０，０．２６０）

５．００
（２．００，９．００）

１．００
（０，１．００）

非孤立＋８异常组 １０ ７４．５
（６６．０，７９．０）

１１３．５
（５４．０，２４５．０）

０．６４０
（０．５７０，０．９００）

２．０００
（１．６１０，２．９３０）

０．２７５
（０．１６０，０．５９０）

９．００
（４．００，１４．００）

１．００
（１．００，２．００）

Ｐ值 ０．９００ ０．１９０ ０．８２０ ０．９５０ ０．１６０ ０．１６０ ０．１９８
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表３　孤立＋８异常组与正常核型组患者的一般资料、临床资料及实验室检查结果比较［Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）］

组别 例数
性别

（男／女）
发病年龄

（岁）

ＷＨＯ２０１６ＭＤＳ修订分型（例）
ＭＤＳＭＬＤ ＭＤＳＥＢ１ ＭＤＳＥＢ２ ＭＤＳＵ

ＩＰＳＳＲ评分
（分）

ＯＳ期
（个月）

孤立＋８异常组 １８ ２／１６ ４３．５（４０．０，５３．０） ４ ７ ４ ３ ５．０（４．５，６．０） ２２．０（１０．０，３１．０）
正常核型组 ２８ ９／１９ ５３．０（３６．０，６４．５） ３ １５ １０ ０ ４．５（４．０，５．０） ９．０（４．０，２２．０）
Ｐ值 ０．１６０ ０．５４７ ０．８８０ ０．００９ ０．４３３

组别 例数
Ｈｂ
（ｇ／Ｌ）

ＰＬＴ计数
（×１０９／Ｌ）

ＡＮＣ
（×１０９／Ｌ）

ＷＢＣ计数
（×１０９／Ｌ）

ＭＯＮＯ
（×１０９／Ｌ）

ＢＭＢｌａｓｔ
比例（％）

ＰＢＢｌａｓｔ比例
（％）

孤立＋８异常组 １８ ６８．５
（５４．０，８７．０）

４４．０
（２３．０，７５．０）

１．０２５
（０．６７０，１．６７０）

２．４３５
（１．４００，２．８３０）

０．１７３
（０．１４０，０．２６０）

５．０
（２．０，９．０）

１．０
（０，１．０）

正常核型组 ２８ ６５．０
（５３．０，７８．５）

６３．０
（２５．０，１３１．０）

０．７００
（０．３６０，１．１６５）

２．１９０
（１．３００，２．９７５）

０．１５５
（０．１００，０．３６５）

６．０
（５．０，８．５）

１．０
（１．０，２．０）

Ｐ值 ０．５２６ ０．６９７ ０．８９４ ０．９８３ ０．８００ ０．３８６ ０．０２３

表４　Ｕ２ＡＦ１突变组与Ｕ２ＡＦ１未突变组患者的一般资料、临床资料及实验室检查结果比较［Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）］

组别 例数
性别

（男／女）
发病年龄

（岁）

ＷＨＯ２０１６ＭＤＳ修订分型（例）
ＭＤＳＭＬＤ ＭＤＳＥＢ１ ＭＤＳＥＢ２ ＭＤＳＵ

ＩＰＳＳＲ评分
（分）

ＯＳ期
（个月）

Ｕ２ＡＦ１突变组 ５ ４／１ ４２．０（４１．０，４７．０） ０ ３ ２ ０ ６．０（４．５，７．０） ２６．０（１４．５，２７）
Ｕ２ＡＦ１未突变组 １１ ６／５ ５１．０（４５．０，７１．０） １ １ ７ ２ ６．０（５．５，７．５） ７．０（２．５，１７．５）
Ｐ值 ＜０．００１ ０．０３０ ＜０．００１ ０．８１５ ０．１１２

组别 例数
Ｈｂ
（ｇ／Ｌ）

ＰＬＴ计数
（×１０９／Ｌ）

ＡＮＣ
（×１０９／Ｌ）

ＷＢＣ计数
（×１０９／Ｌ）

ＭＯＮＯ
（×１０９／Ｌ）

ＢＭＢｌａｓｔ
比例（％）

ＰＢＢｌａｓｔ比例
（％）

Ｕ２ＡＦ１突变组 ５ ７８．０
（５９．０，１２４．０）

７０．０
（５３．０，２０４．０）

０．８４５
（０．６７０，１．２９）

１．５２０
（１．２３０，２．５６０）

０．１８０
（０．１７０，０．２００）

９．０
（７．０，１１．５）

０
（０，１．０）

Ｕ２ＡＦ１未突变组 １１ ６９．０
（５５．０，８２．０）

４１．０
（１１．０，１７９．０）

０．７４５
（０．５３０，１．４４０）

２．０５０
（１．７８０，２．８２０）

０．２８５
（０．１４０，１．３５０）

８．０
（４．０，１２．０）

１．０
（１．０，２．０）

Ｐ值 ０．２００ ０．３４０ ０．６９０ ０．３００ ０．３５０ ０．４７０ ０．０９７

统计学意义（Ｐ＞０．０５）。见表３。
　　４．＋８异常ＭＤＳ患者的生物学特征：５６例患者中
有３４例进行了血液系统疾病基因突变筛查全套检测，
其中＋８异常ＭＤＳ１６例，正常核型 ＭＤＳ１８例。常见
突变基因按照降序排列如下：ＡＳＸＬ１（７例，２０．６％）、
ＲＵＮＸ１（７例，２０．６％）、Ｕ２ＡＦ１（６例，１７．６％）、ＴＥＴ２
（６例，１７．６％）、ＮＲＡＳ（６例，１７．６％）、ＳＥＴＢＰ１（５例，
１４．７％）、ＴＰ５３（５例，１４．７％）、ＳＦ３Ｂ１（５例，１４．７％）、
ＢＣＯＲ（４例，１１．８％）、ＤＮＭＴ３Ａ（３例，８．８％）、ＳＲＳＦ２
（３例，８．８％）、ＺＲＳＲ２（３例，８．８％）、ＮＰＭ１（２例，
５．９％）。在１６例 ＋８异常 ＭＤＳ患者中，均存在至少
１种基因突变，其ＲＮＡ剪接因子相关基因突变发生率
（２５．０％）高于转录因子相关基因和酪氨酸受体基因
突变发生率（１７．９％，Ｐ＞０．０５）。＋８异常 ＭＤＳ患者
Ｕ２ＡＦ１突变率（３１．２５％，５／１６）高于正常核型患者
（５．５６％，１／１８，Ｐ＝０．０６４）。５例 Ｕ２ＡＦ１突变的 ＋８
异常ＭＤＳ患者中，３例为第３４位的丝氨酸被络氨酸
替代（Ｓ３４Ｙ），均为男性；２例为第３４位的丝氨酸被苯
丙氨酸替代（Ｓ３４Ｆ），其中１例同时存在第１５７位的谷
氨酰胺被精氨酸替代（Ｑ１５７Ｒ）。正常核型患者的１例
Ｕ２ＡＦ１突变为Ｓ３４Ｆ。
５．Ｕ２ＡＦ１突变组与 Ｕ２ＡＦ１未突变组患者的临床

资料及实验室检查结果比较：两组患者性别、ＷＨＯ２０１６

ＭＤＳ修订分型比较差异均有统计学意义（Ｐ＜０．００１）。
Ｕ２ＡＦ１突变组患者发病年龄低于 Ｕ２ＡＦ１未突变组
（Ｐ＝０．０３０）。两组患者其余指标比较差异均无统计
学意义（Ｐ＞０．０５）。见表４。
　　６．影响＋８异常 ＭＤＳ患者 ＯＳ期的多因素分析：
将单因素分析中有统计学意义的指标纳入多因素分析，

结果显示年龄＞６５岁（ＯＲ＝１．２２３，９５％ＣＩ１．０６２～１．９８９，
Ｐ＝０．００８２）、ＡＮＣ＞１．０×１０９／Ｌ（ＯＲ＝１．９５７，９５％ＣＩ
１．００２～３．３０７，Ｐ＝０．０１９８）是影响 ＋８异常 ＭＤＳ患者
ＯＳ期的独立危险因素。
７．随访结果：５６例ＭＤＳ患者中４例失访，余５２例

患者中位ＯＳ期为８个月（０～１４７个月），２年生存率
２８．８％，共９例进展为 ＡＭＬ，其中 ＋８异常核型５例，
正常核型４例。孤立＋８组、正常核型组及＋８异常伴
额外核型异常组的患者１年生存率分别为３５．７１％、
４６．４３％、２５％。 ＋８异常组转白率为２０．８％，中位转
白时间为５个月；正常核型组转白率１４．３％，中位转
白时间为３．５个月，两组患者转白率与转白时间比较
差异均无统计学差异（Ｐ＞０．０５）。截至随访时，５６例
患者中共有２２例死亡，死亡原因多为原发病进展、感
染、出血。

８．正常核型组及 ＋８异常组患者生存情况比较：
正常核型组患者的ＯＳ期为４～２２个月，中位ＯＳ期为
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９个月，＋８异常组患者的ＯＳ期为３～１７．５个月，中位
ＯＳ期为７个月，两组患者 ＯＳ期比较差异无统计学意
义（Ｐ＝０．２９８）。见图１。

图１　正常核型组与＋８异常组患者生存曲线

　　９．正常核型组患者及孤立＋８异常组患者生存情
况比较：正常核型组患者的 ＯＳ期为４～２２个月，中位
ＯＳ期为９个月，孤立＋８核型组患者ＯＳ期为１０～３１个
月，中位ＯＳ期为２２个月，两组患者ＯＳ期比较差异无
统计学意义（Ｐ＝０．４３３）。见图２。

图２　正常核型组与孤立＋８异常组患者生存曲线

　　１０．孤立＋８异常组与非孤立＋８异常组患者生存
情况比较：孤立 ＋８异常组患者的 ＯＳ期为１０～３１个
月，中位ＯＳ期为２２个月，非孤立 ＋８异常组患者 ＯＳ
期为２．５～７．５个月，中位 ＯＳ期为６个月，两组患者
ＯＳ期比较差异无统计学意义（Ｐ＝０．００２）。见图３。

图３　孤立＋８异常组与非孤立＋８异常组患者生存曲线

　　１１．Ｕ２ＡＦ１突变组与Ｕ２ＡＦ１未突变组患者生存情
况比较：Ｕ２ＡＦ１突变组患者的 ＯＳ期为１４．５～２７．０个
月，中位ＯＳ期为２６个月，Ｕ２ＡＦ１未突变组患者ＯＳ期
为２．５～１７．５个月，中位ＯＳ期为７个月，两组患者ＯＳ
期比较差异无统计学意义（Ｐ＝０．１１２）。见图４。

图４　Ｕ２ＡＦ１突变组与Ｕ２ＡＦ１未突变组患者生存曲线

讨　　论

作为成人ＭＤＳ患者中最常见的染色体异常之一，
＋８异常通常被归类为中等预后，但伴有 ＋８异常的
ＭＤＳ患者其自身的临床特点及其对患者的临床影响
仍有待确定。本研究对 ＋８异常 ＭＤＳ患者进行临床
特点及核型、基因学的分析，并结合其他的研究结果，

进行了相关总结和探讨。

＋８异常的发生是否具有性别差异目前仍有争
议。有文献报道，孤立＋８异常并未在 ＭＤＳ中显示出
任何与性别相关的频率差异［７］。亦另有研究结果显示

＋８异常在男性 ＭＤＳ患者中的发生率更高［８１０］。与后

者一致，本研究中孤立＋８异常组患者多为男性（男女
比为８∶１），而非孤立＋８异常组患者男女比为４∶６，两
组患者性别构成比具有明显差异。

文献报道孤立 ＋８异常在 ＭＤＳ中主要发生在难
治性贫血（ＲＡ）、难治性贫血伴有原始细胞过多
（ＲＡＥＢ）和慢性粒单核细胞白血病（ＣＭＭＬ）患者
中［７８，１１１３］，本研究中孤立＋８异常主要为ＭＤＳＥＢ１亚
型的患者，非孤立 ＋８异常患者更集中于 ＭＤＳＥＢ２，
预后评分显示非孤立 ＋８异常患者 ＩＰＳＳＲ倾向于较
高危组（６．５分比５．０分，Ｐ＝０．００２）。在年龄分布上，
Ｐａｕｌｓｓｏｎ等［９］的研究结果显示，在 ＭＤＳ中 ＋８异常的
频率在各年龄组之间没有显著变化。另一项研究结果

发现，＋８异常在 ＡＭＬ中与较高的年龄有明显关联，
即随着年龄的增长，＋８异常的比例越来越高［１４］。在

本研究中，＋８异常并未表现出各年龄组的差异，但孤
立＋８异常组患者中位发病年龄为４３．５岁，明显小于
非孤立＋８异常组的６２岁，即孤立＋８异常ＭＤＳ患者
发病年龄更小。

相关文献结果显示，＋８异常ＭＤＳ患者中位ＯＳ期
介于１１～２５个月之间，Ｈｂ、ＰＬＴ、ＢＭＢｌａｓｔ和 ＋８异常
合并２个或更多细胞遗传学异常对伴有＋８异常ＭＤＳ
患者的ＯＳ期有显著影响［８，１０］。本研究中＋８异常患者
中位ＯＳ期为７个月，多因素分析结果显示患者发病
年龄及ＡＮＣ对ＯＳ期有显著影响；在 ＋８异常组与正
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常核型组、孤立 ＋８异常组与正常核型组两组患者的
分析对比中发现，其临床与实验室检查结果及生存情

况比较差异均无统计学意义，即＋８异常在ＭＤＳ中未表
现出明显的临床影响。另外，本研究中非孤立 ＋８异
常ＭＤＳ患者较孤立＋８异常ＭＤＳ患者的ＯＳ期更短。

基因突变是近年来ＭＤＳ分子生物学研究的热点，
Ｕ２ＡＦ１、ＺＲＳＲ２、ＩＤＨ１、ＩＤＨ２及ＡＳＸＬ１突变与伴＋８异
常ＭＤＳ的发病密切相关［１５１８］。其中 Ｕ２ＡＦ１基因位于
２１号染色体长臂，为ＲＮＡ剪接因子相关基因，与ＭＤＳ
患者预后不良相关，该基因突变的患者具有更高的白

血病转化风险［１７，１９］。本研究中１６例＋８异常ＭＤＳ患
者进行基因检测发现，５例存在 Ｕ２ＡＦ１基因突变；而
１８例正常核型患者中仅 １例存在该基因突变，提示
Ｕ２ＡＦ１突变在 ＋８异常患者中发生率高。通过分析
Ｕ２ＡＦ１突变 ＋８异常患者的特征发现，５例 Ｕ２ＡＦ１突
变＋８异常患者全部为孤立 ＋８异常，多为男性，均为
ＭＤＳＥＢ亚型，提示 Ｕ２ＡＦ１突变与孤立 ＋８异常密切
相关。猜测其原因可能是Ｕ２ＡＦ１突变引起ＲＮＡ剪切
改变，导致下游一系列基因的改变，使染色体核型不稳

定，从而导致了染色体异常［１５］。

综上所述，本研究对 ＋８异常 ＭＤＳ患者进行临床
特点及核型、基因学的分析，发现伴有＋８异常的ＭＤＳ
患者的发病年龄及 ＡＮＣ对其 ＯＳ期有显著影响，但与
临床及实验室特征无明显相关性。另外，孤立 ＋８异
常的ＭＤＳ患者发病年龄较小，以男性居多，集中分布
在ＭＤＳＥＢ１中，并与Ｕ２ＡＦ１基因突变密切相关。本
研究为单中心回顾性研究，研究结果可能存在偏移，因

此在后续的研究中，仍需更大样本的研究对这些结果

进行验证和分析，发现更重要的预后因素，从而指导临

床治疗决策。
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