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溶血、脂血、黄疸样本对生化项目检测的干扰机制及消除

陈明坤，李闻捷，张建荣△

（上海市长海医院检验科，上海２１２４３３）
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　　近年来随着检验技术的发展，临床生化项目检验已基本上

从传统的手工操作转化为全自动化分析，这不仅有利于生化检

验流程的标准化，也大大提高了化验结果的可靠性。但分析前

的一些因素如溶血、脂血和黄疸等，会对部分生化项目的检测

造成干扰，进而影响结果的准确性［１］。为此，本文就溶血、脂血

和黄疸样本对生化项目检测的干扰机制及消除的方法进行简

要论述如下。

１　主要干扰因素及机制

１．１　溶血对生化检测结果的干扰　溶血是临床生化检验中最

常见的一种干扰因素［２４］，其主要干扰机制有以下三方面：（１）

红细胞内的高浓度物质如钾、ＬＤＨ、ＡＳＴ等随溶血进入血清

后，使血清中相应物质的浓度增加，导致结果偏高。（２）血红蛋

白本身吸光度的干扰。不同的分析方法受血红蛋白干扰程度

不同，其中终点法更容易受到血红蛋白吸光度干扰。如用终点

法测定总蛋白时，由于血红蛋白跟双缩脲产物在５４０ｎｍ都有

较强的吸收峰，红细胞破裂后释放的血红蛋白会使最终反应的

吸光度增加，从而引起总蛋白结果偏高［５］。（３）某些细胞成分

对化学反应的干扰。如血清肌酸激酶（ＣＫ）动力学测定时，由

于红细胞及几乎所有组织中均含有腺苷酸激酶（ＡＫ），它能催

化三磷酸肌酸和ＡＤＰ生成肌酸和ＡＴＰ的反应，反应中产生的

ＡＴＰ导致ＣＫ活性增加，导致结果偏高。另外重度溶血时，红

细胞内还含有较多的有机磷酸酯、非糖还原物质、非肌酐ｊａｆｆｅ

反应物质等，也会对一些生化项目的检测造成干扰［６］。

１．２　脂血对生化检测结果的干扰　脂血主要是由于血清中乳

糜颗粒和ＶＬＤＬ增多使标本产生混浊或乳糜状而形成。乳糜

微粒具有散射光特性，使入射光产生散射。它对生化项目检测

的干扰机制［７９］主要是光散射或不可溶物质增多使标本混浊，

从而影响化学反应的吸光度或产物的颜色变化。对比色法和

比浊法产生严重干扰，而且干扰误差随着乳糜浊度增加而增

大，呈现良好的正相关。如总胆红素（ＴＢＩＬ）测定时，重度脂血

的样本中血清悬浮着大量的乳糜颗粒，由于乳糜血中存在着有

色物质，会使吸光度升高，导致ＴＢＩＬ结果偏高。

１．３　黄疸对生化检测结果的干扰　首先胆红素本身是一种还

原剂，它能中和试剂中具有氧化性的成分或中间反应产物，导

致试剂不足或中间产物的消耗，对基于 ＮＡＤ（Ｐ）Ｈ 脱氢或重

氮反应原理的生化项目产生负干扰；其次胆红素在水溶液中极

不稳定，容易烯醇化或自行氧化成胆绿素、胆褐素，这些产物会

引起本底吸光度的升高，从而影响生化项目检测的准确

性［１０１１］。如连续监测法测定肌酐时，高黄疸标本中的胆红素

不稳定，反应成胆绿素和胆褐素，引起本底偏高，对结果产生负

干扰。

２　常见干扰因素的消除方法

２．１　正确处理标本除干扰　正如上文提到，溶血、脂血、黄疸

样本都会通过增加整个反应体系的本底来干扰待测物结果，为

此也可通过正确处理标本如通过试剂空白或对样本血清进行

稀释来消除干扰物的光吸收本底及其本身吸收曲线漂移所产

生的影响。而对于重度脂血样本，也可采用超滤、高速离

心［１２］、磷钨酸镁和ＰＥＧ等方法来消除干扰。但需注意的是，

石凌波等［１３］发现高速离心法不宜用来消除脂血对ＴＣ和ＴＧ

的干扰，因为血清乳糜微粒中含有约８６％的ＴＧ和４％的ＴＣ，

高速离心后检测下层清液必然导致 ＴＣ和 ＴＧ减少，特别是

ＴＧ浓度明显下降。因此，对于重度脂血样本，只能通过稀释

原血清后再测定来消除乳糜的干扰。

　　另外也有报道提到，用血红蛋白单克隆抗体、环糊精和胆

红素单克隆抗体来分别消除溶血、脂血、黄疸对生化项目的干

扰［１４１６］。如兰小鹏［１７］将血红蛋白抗体与聚苯乙烯结合，再加

入到溶血的血清中，两者发生抗原抗体特异性免疫反应形成沉

淀，离心取上清即可消除血红蛋白的干扰，而且分（下转封３）

·２７２２· 国际检验医学杂志２０１４年８月第３５卷第１６期　ＩｎｔＪＬａｂＭｅｄ，Ａｕｇｕｓｔ２０１４，Ｖｏｌ．３５，Ｎｏ．１６
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离的血液上清与做常规检测无显著性不同。

２．２　利用副波长除干扰　由于脂血、溶血、黄疸样品在较宽的

波长范围内有较强的吸收光谱存在［１８］，见图１（见《国际检验医

学杂志》网站主页“论文附件”）所示，溶血样品中的血红蛋白在

５４０ｎｍ、５８０ｎｍ有强吸收峰，脂血样品中的脂质吸收光谱从

３００～６００ｎｍ均有吸收，呈逐渐下降的趋势，胆红素在在４００～

５００ｎｍ有强吸收峰，这些干扰物质的波长常常与待测物的测

定波长有重叠。

为排除这些干扰可通过选用适当的副波长来消除样品中

溶血、脂血、黄疸的影响。但值得注意的是，副波长的选择一定

要充分考虑待测物质和干扰物质的特性，不然或将会使干扰幅

度增强。甄广怀［１９］发现，测定无机磷时用５４０ｎｍ作副波长比

４１０ｎｍ更能有效消除黄疸的干扰。原因是胆红素在４１０ｎｍ

处有较大的吸收，而胆红素在５４０ｎｍ处几乎不吸收，此时无机

磷的测定结果更接近实际值。因此，研究者在平时工作中一定

要选择合理的波长组合。表１（见《国际检验医学杂志》网站主

页“论文附件”）是本科室常见的生化项目检测的主副波长组

合，仅供参考。

２．３　干化学法除干扰　干化学分析仪是以ＫｕｂｅｌｋａＭｕｎｋ理

论为主要理论基础，采用独特的 ＭｉｃｒｏＳｌｉｄｅ多层薄膜的干片技

术。该干片可分为３层：第１层为扩散层，能使标本均匀分布

并能过滤大分子，将溶血脂血黄疸干扰减至最低，同时还提供

反射测定的背景，以提高分析的特异性；第２层为试剂层，包含

干化学试剂，控制反应顺序；第３层为指示剂层，包含染料以产

生显色复合物。干化学分析仪的这些独特设计不仅能掩盖待

测物中的有色物质，并能选择性阻留或去除干扰物质，使其较

湿化学方法更适合对溶血、脂血、黄疸标本生化项目的测定。

２．４　应用实验指数除干扰　石玉玲等
［２０］发现，血红蛋白浓度

变化值（Ｈ指数）与溶血后部分项目如ＴＰ、ＡＳＴ、ＣＫ、ＣＫＭＢ、

ＬＤＨ和Ｎａ＋等有一定相关性。利用测得的 Ｈ 指数及检测结

果求出各项目的回归方程，并将之对轻、中度溶血标本的结果

进行校正，效果良好。但对于重度溶血的标本，该回归方程使

用效果不佳，应建议临床重新采集标本送检。

综上所述，溶血、脂血、黄疸标本对某些生化项目的测定有

明显干扰，而且有的影响是不可消除的。对此，检验人员在对

这些异常样本分析时，不仅要充分了解其干扰机制并能评估其

干扰误差大小，还需积极与临床沟通，找出其产生的根本原因，

采取有效的纠正措施，这样才能提高实验室的检验水平和质

量［２１２６］。
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