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  摘 要:目的 评价基质辅助激光解吸电离飞行时间质谱(MALDI-TOF
 

MS)对不同肠杆菌药敏及耐药性

的鉴定效果,以指导临床合理用药。方法 收集13株肠杆菌科耐药菌株和2株敏感质控菌株进行预实验,分

别以头孢噻肟、氨苄西林、美罗培南、头孢吡肟、哌拉西林孵育各耐药和敏感菌株,以获得 MALDI-TOF
 

MS中

各β-内酰胺类抗菌药物的检测特征峰。随后采用预实验的实验条件,分别使用 MALDI-TOF
 

MS和传统药敏

方法(微量肉汤稀释法)对临床分离的119株肠杆菌科菌株进行批量检测(大肠埃希菌89株,肺炎克雷伯菌30
株),评估 MALDI-TOF

 

MS检测结果与传统药敏方法的符合率。结果 预实验发现,MALDI-TOF
 

MS中相

对分子质量410、491处峰是头孢噻肟的特征峰,386、394、726处峰是氨苄西林的特征峰,402处峰是美罗培南

的特征峰,481、499处峰是头孢吡肟的特征峰,哌拉西林空白对照中518处[M+H]+ 分子峰出现自身水解现

象,无意义,故后续实验未继续考察。批量检测比对中,头孢噻肟鉴定总符合率为95.7%(111/116),氨苄西林

总符合率为90.0%(99/110),美罗培南总符合率为94.6%(105/111),头孢吡肟总符合率为93.8%(90/96)。
结论 MALDI-TOF

 

MS与传统药敏方法检测肠杆菌对4种β-内酰胺类抗菌药物药敏及耐药性的符合率均大

于90.0%,可用于临床β-内酰胺类抗菌药物细菌耐药性的检测,以指导临床的合理用药。
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  近年来,随着抗菌药物的滥用,细菌耐药问题已

经成为全球重大公共卫生问题,给人类健康和社会经

济带来了巨大挑战[1]。柳叶刀发布的全球细菌耐药

性负担分析中显示,2019年有127万人的死亡与抗菌

药物耐药性直接相关,495万人的死亡与抗菌药物耐

药性感染有关,抗菌药物耐药性已经成为全球主要的

死亡原因之一[2]。全国细菌耐药检测网(CARSS)公
布的数据显示,以碳青霉烯类耐药大肠埃希菌和肺炎

克雷伯菌为主的碳青霉烯类耐药肠杆菌科细菌在我

国各级医疗机构患者中的检出率居于高位,可见加强

对细菌耐药的检测和防控刻不容缓[3]。在细菌耐药

统计中,β-内酰胺类抗菌药物耐药是最常见的抗菌药

物耐药问题,也是抗微生物药物耐药性所致死亡的主

要原因之一[2]。因此,快速、准确地检测β-内酰胺类

抗菌药物的耐药性,有助于加强医院感染控制和临床

合理用药,降低此类患者的病死率[4]。目前常用的细

菌耐药性检测方法有手工法(微量肉汤稀释法、E实

验法、纸片扩散法)和仪器法(全自动药敏分析仪),这
些方法操作烦琐、检测周期长(通常24

 

h以上),指导

临床合理使用抗菌药物存在滞后性[5]。

基质辅助激光解吸电离飞行时间质谱(MALDI-
TOF

 

MS)是一种检测微生物的新方法,可以通过检

测β-内酰胺类抗菌药物对应特征峰的消除以及水解

后新出现的特征峰,判断肠杆菌的耐药性,具有操作

简单、检测快速准确、成本低廉的特点[6-7]。然而,关
于 MALDI-TOF

 

MS检测β-内酰胺类抗菌药物药敏

及耐药性的准确性、一致性的研究较少,缺乏对临床

检测的指导性。基于此,本研究通过 MALDI-TOF
 

MS法和传统药敏法检测了不同肠杆菌科细菌对β-内
酰胺类抗菌药物的敏感性和耐药性,以期进一步证实

MALDI-TOF
 

MS法检测肠杆菌科细菌敏感性和耐

药性的合理性及准确性,为临床的细菌耐药性快速检

测提供更准确的数据支持,并为今后临床合理用药提

供指导。

1 材料与方法

1.1 菌种来源 收集本院临床科室送检标本及原卫

生部室间质评样本中分离出的肠杆菌科耐药菌13株

(耐碳青霉烯大肠埃希菌、耐碳青霉烯肺炎克雷伯

菌),质控敏感菌株大肠埃希菌 ATCC25922、肺炎克

雷伯ATCC700603为温州市康泰生物科技有限公司

·5731·国际检验医学杂志2025年6月第46卷第11期 Int
 

J
 

Lab
 

Med,June
 

2025,Vol.46,No.11

* 基金项目:保定市社发类项目(2241ZF395)。
△ 通信作者,E-mail:jiaomanjing@126.com。

  网络首发 http://kns.cnki.net/kcms/detail/50.1176.R.20250507.1444.002.html(2025-05-08)



购买。批量验证实验:收集本院临床科室送检标本中

分离出的大肠埃希菌89株,肺炎克雷伯菌30株。

1.2 试剂 头孢噻肟(美伦生物,0.5
 

mg/mL)、头孢

吡肟(美伦生物,0.5
 

mg/mL)、氨苄西林(美伦生物,

10
 

mg/mL)、哌拉西林(美伦生物,10
 

mg/mL)、美罗

培南(美伦生物,0.5
 

mg/mL)、哥伦比亚羊血琼脂平

板(郑州安图生物)、MH 琼脂平板(郑州安图生物)、
质谱预处理试剂(郑州安图生物)、CAMHB肉汤培养

基(温州康泰)。

1.3 仪器 全自动微生物质谱检测系统(Autof
 

ms
 

1000,郑州安图生物),VITEK
 

2
 

Compact药敏鉴定

仪(生物梅里埃公司),比浊仪(生物梅里埃公司),离
心机(大龙兴创实验仪器有限公司),生化恒温培养箱

(天津泰斯特仪器有限公司)。

1.4 分组 头孢噻肟组、氨苄西林组、头孢吡肟组、
哌拉西林组、美罗培南组,分别检测5种β-内酰胺类

抗菌药物溶液(空白对照)与耐药菌、敏感菌孵育后

MALDI-TOF
 

MS对应特征峰变化情况。

1.5 实验方法

1.5.1 菌株活化 将上述菌株接种于哥伦比亚羊血

琼脂上,36
 

℃过夜培养。

1.5.2 传统药敏方法(微量肉汤稀释法) 菌株接种

哥伦比亚羊血琼脂,36
 

℃孵育18~24
 

h后备用。挑

取新鲜纯菌落于0.45%盐水中,采用梅里埃比浊仪调

制0.5麦氏浊度菌悬液,加入梅里埃相应药敏卡中,
使用VITEK

 

2
 

Compact药敏鉴定仪进行药敏试验确

定最低抑菌浓度(MIC),结果解释参照美国临床和实

验室标准协会(CLSI)
 

2021年 M100文件[8]。用大肠

埃希菌ATCC25922、肺炎克雷伯 ATCC700603作为

质控菌株。

1.5.3 MALDI-TOF
 

MS预实验检测 选取13株耐

药肠杆菌(耐碳青霉烯大肠埃希菌、耐碳青霉烯肺炎

克雷伯菌)作为阳性对照,2株敏感质控菌株(大肠埃

希 菌 质 控 菌 株 ATCC25922/肺 炎 克 雷 伯

ATCC700603)作为阴性对照。吸取不同抗菌药物溶

液(头孢噻肟、头孢吡肟为0.5
 

mg/mL,氨苄西林、哌
拉西林为10

 

mg/mL,美罗培南为0.5
 

mg/mL)500
 

μL于EP管中,再用无菌枪头挑取过夜培养的单菌落

(菌龄不超过24
 

h),配成麦氏浓度为4的菌悬液,36
 

℃孵育0.5~4.0
 

h(氨苄西林、哌拉西林、头孢噻肟、
头孢吡肟孵育4

 

h,美罗培南孵育0.5
 

h),每管取出

100
 

μL孵育后的菌悬液,13
 

000
 

r/min离心2
 

min,取
上清1.0~1.5

 

μL点样,点样晾干后覆盖1.0~1.5
 

μL质谱预处理试剂中的基质(安图生物),晾干后进

行 MALDI-TOF
 

MS检测。空白对照为同体系同浓

度的抗菌药物溶液。利用Autof
 

Analyzer软件(安图

生物研发专业软件)比对分析质谱图,筛选出5种β-
内酰胺类抗菌药物的特征峰及水解峰。此外,为了进

行校准,本文用与样品相同的方法测量了由相对分子

质量为573的缓激肽(1-5)和
 

757的缓激肽(1-7)
组成的外部标准(Sigma-Aldrich)。此外,还对基质

HCCA中 的 峰 值 进 行 了 校 准:[M+H]+ 为190,
[2M+H]+为379。

1.5.4 MALDI-TOF
 

MS批量检测 使用 MALDI-
TOF

 

MS分批次检测大肠埃希菌和肺炎克雷伯菌水

解5种β-内酰胺类抗菌药物的能力。质谱仪主要参

数设置:线性正离子模式。检测器电压2.8
 

kV;推斥

极电压20
 

kV;引出极电压1.9
 

kV;聚焦极7
 

kV;检
测相对分子质量范围为0~1

 

000。

1.5.5 MALDI-TOF
 

MS结果判读 优先观察相对

分子质量加1的[M+H]+峰和相对分子质量加23、

46的[M+Na]+、[M+2Na]+峰,根据β-内酰胺类抗

菌药物水解特性,观察β-内酰胺环水解后相对分子质

量加18、36的[Mhydr+H]+、[M2hydr+H]+ 峰及水解

后脱羧基导致相对分子质量减44的[Mhydr/decarb+
H]+峰。5种β-内酰胺类抗菌药物实测的特征峰及水

解峰的分子式及相对分子质量汇总见表1。

1.6 统计学处理 使用EXCEL进行数据统计,符合

率采用百分率表示。

表1  5种β-内酰胺类抗菌药物及其降解产物分子式及相对分子质量

抗菌药物 分子式 相对分子质量 [M+H]+ [M+2Na]+ [Mhydr+H]
+ [M2hydr+H]

+ [Mdecarb+H]
+

头孢噻肟 C16H17N5O7S2 455 - - - 491 410
氨苄西林 C16H19N3O4S 349 - 394 - 386 -
美罗培南 C17H25N3O5S 383 - - 402 - -
头孢吡肟 C19H24N6O5S2 480 481 - 499 - -
哌拉西林 C23H27N5O7S 517 518 - - - -

  注:hydr为水解;decarb为脱羧基;2hydr为2
 

h水解;-表示无数据。

2 结  果

2.1 MALDI-TOF
 

MS检测结果

2.1.1 头孢噻肟特征峰选择 空白对照中456处的

[M+H]+和478处的[M+Na]+的分子峰并不明显。
相反,491处的[M2hydr+H]+ 和410处的[Mdecarb+
H]+的分子峰显著可见。使用敏感菌株孵育后,质谱
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峰变化不明显。而在使用耐药菌株孵育后,491与

410处分子峰消失,而并没有观察到对应水解脱羧基

的产生。因此,以491与410处分子峰作为判断菌株

头孢噻肟耐性性的特征峰。见图1。
2.1.2 氨苄西林特征峰选择 空白对照中350处的

[M+H]+和372处的[M+Na]+峰并不明显,386处

的[M2hydr+H]+和394处的[M+2Na]+的分子峰及

726处的加合物峰显著可见。同样,使用敏感菌株孵

育后,质谱峰变化不明显。使用耐药菌株孵育后,
386、394及726处分子峰消失,并没有观察到对应水

解脱羧基的产生。因此,以386、394及726处分子峰

作为判断菌株氨苄西林耐性性的特征峰。见图2。

  注:A为敏感菌株孵育后;B为耐药菌株孵育后;C为空白对照;横坐标为质荷比(m/z),纵坐标为离子信号强度。

图1  头孢噻肟孵育后质谱图

2.1.3 美罗培南特征峰选择 空白对照中仅检测到

402处的[Mhydr+H]+ 分子峰,384处的[M+H]+ 和

406处的[M+Na]+ 分子峰并不显著。敏感菌孵育

后,质谱峰变化不明显。使用耐药菌孵育后,明显可

见402处的[Mhydr+H]+ 分子峰消失,未观察到水解

峰的产生。因此,以402处分子峰作为判断菌株美罗

培南耐性性的特征峰。见图3。
2.1.4 头孢吡肟特征峰选择 空白对照中481处的

[M+H]+与499处的[Mhydr+H]+分子峰显著可见,
而503处的[M+Na]+分子峰并不显著。敏感菌孵育

后,质谱峰变化不明显。使用耐药菌孵育后,明显可

见499处的[Mhydr+H]+ 分子峰消失,481处的[M+
H]+分子峰显著降低,未观察到水解峰的生成。因

此,以481和499处分子峰作为判断菌株头孢吡肟耐

性性的特征峰。见图4。
2.1.5 哌拉西林特征峰选择 与敏感菌和耐药菌孵

育结果对比发现,空白对照中518处的[M+H]+ 分

子峰出现自身溶解现象,无意义。因此,后续正式检

测过程中未检测哌拉西林孵育组。见图5。
2.2 传统检测方法与 MALDI-TOF

 

MS检测结果对

比 本研究传统检测方法采用微量肉汤稀释法,两种

方法检测结果基本一致。见表2。
2.3 MALDI-TOF

 

MS批量检测结果 按照预实验

摸索出的实验条件,对临床分离出的大肠埃希菌和肺

炎克雷伯菌进行批量检测验证头孢噻肟共孵育菌株

116株(大肠埃希菌89株、肺炎克雷伯菌27株),以传

统检测方法结果为标准,MALDI-TOF
 

MS检测敏感

性符合率为96.8%(60/62),耐药性符合率为94.4%
(51/54),总符合率为95.7%(111/116);氨苄西林共

孵育菌株110株(大肠埃希菌80株、肺炎克雷伯菌30
株),MALDI-TOF

 

MS检测敏感性符合率为91.7%
(11/12),耐药性符合率为89.8%(88/98),总符合率

为90.0%(99/110);美罗培南共孵育菌株111株(大
肠埃希菌84株、肺炎克雷伯菌27株),MALDI-TOF
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MS检测敏感性符合率为98.0%(99/101),耐药性符

合率为60.0%(6/10),总 符 合 率 为94.6%(105/
111);头孢吡肟共孵育菌株110株(大肠埃希菌83
株、肺炎克雷伯菌27株),其中有14株菌株传统方法

检测为剂量依赖敏感性(SDD),而质谱中检测结果无

规律无法分析,故剔除。其他菌株 MALDI-TOF
 

MS检

测敏感性符合率为90.9%(60/66),耐药性符合率为

100.0%(30/30),总符合率为93.8%(90/96)。见表3。

  注:A为敏感菌株孵育后;B为耐药菌株孵育后;C为空白对照;横坐标为m/z,纵坐标为离子信号强度。

图2  氨苄西林孵育后质谱图

  注:A为空白对照;B为敏感菌株孵育后;C为耐药株孵育后;横坐标为m/z,纵坐标为离子信号强度。

图3  美罗培南孵育后质谱图
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  注:A为空白对照;B为敏感菌株孵育后;C为耐药菌株孵育后;横坐标为m/z,纵坐标为离子信号强度。

图4  头孢吡肟孵育后质谱图

  注:A为空白对照;B为敏感菌株孵育后;C为耐药菌株孵育后;横坐标为m/z,纵坐标为离子信号强度。

图5  哌拉西林孵育后质谱图

表2  微量肉汤稀释法与 MALDI-TOF
 

MS法结果对比(μg/mL)

菌株 方法 头孢噻肟 头孢吡肟 氨苄西林 美罗培南 哌拉西林

阴性对照ATCC70063 MALDI-TOF
 

MS S S S S -

阴性对照ATCC25922 MALDI-TOF
 

MS S S S S -

202205(原卫生部室间质评样本大肠埃希菌) 微量肉汤稀释法(MIC) ≥64 ≥64 ≥32 ≥16 -

MALDI-TOF
 

MS R R R R -

202315(原卫生部室间质评样本肺炎克雷伯菌) 微量肉汤稀释法(MIC) ≥64 ≥64 ≥32 ≥16 -

MALDI-TOF
 

MS R R R R -
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续表2  微量肉汤稀释法与 MALDI-TOF
 

MS法结果对比(μg/mL)

菌株 方法 头孢噻肟 头孢吡肟 氨苄西林 美罗培南 哌拉西林

221120009 微量肉汤稀释法(MIC) ≥64 ≥64 ≥32 ≥16 -

MALDI-TOF
 

MS R R R R -

221201001 微量肉汤稀释法(MIC) ≥64 ≥64 ≥32 ≥16 -

MALDI-TOF
 

MS R R R R -

221224036 微量肉汤稀释法(MIC) ≥64 ≥64 ≥32 ≥16 -

MALDI-TOF
 

MS R R R R -

230103051 微量肉汤稀释法(MIC) ≥64 ≥64 ≥32 ≥16 -

MALDI-TOF
 

MS R R R R -

230116016 微量肉汤稀释法(MIC) ≥64 ≥64 ≥32 ≥16 -

MALDI-TOF
 

MS R R R R -

230216010 微量肉汤稀释法(MIC) ≥64 ≥64 ≥32 ≥16 -

MALDI-TOF
 

MS R R R R -

230406023 微量肉汤稀释法(MIC) ≥64 ≥64 ≥32 ≥16 -

MALDI-TOF
 

MS R R R R -

230518024 微量肉汤稀释法(MIC) ≥64 ≥64 ≥32 ≥16 -

MALDI-TOF
 

MS R R R R -

230523036 微量肉汤稀释法(MIC) ≥64 ≥64 ≥32 ≥16 -

MALDI-TOF
 

MS R R R R -

220725012 微量肉汤稀释法(MIC) ≥64 ≥64 ≥32 ≥16 -

MALDI-TOF
 

MS R R R R -

220728015 微量肉汤稀释法(MIC) ≥64 ≥64 ≥32 ≥16 -

MALDI-TOF
 

MS R R R R -

  注:S表示敏感;R表示耐药;R≥32
 

μg/mL即细菌耐药,最小抑菌浓度(MIC)≥32
 

μg/mL;-表示无数据。

表3  微量肉汤稀释法与 MALDI-TOF
 

MS法结果对比(n或%)

菌株类型 检测方法 头孢噻肟(n=116) 头孢吡肟(n=110) 氨苄西林(n=110) 美罗培南(n=111)

耐药株 微量肉汤稀释法(MIC) 54 30 98 10

MALDI-TOF
 

MS 51 30 88 6

符合率 94.4 100.0 89.8 60.0

敏感株 微量肉汤稀释法(MIC) 62 66 12 101

MALDI-TOF
 

MS 60 60 11 99

符合率 96.8 90.9 91.7 98.0

总符合率 95.7 93.8 90.0 94.6

3 讨  论

β-内酰胺类等抗菌药物的大量使用,导致细菌耐

药现象频繁发生,因此快速准确地判断细菌对抗菌药

物敏感与否已成为早期抗感染治疗的研究方向[9]。
细菌对β-内酰胺类抗菌药物的耐药性主要是通过产

生β-内酰胺酶所导致的[10]。因此,细菌耐药性检测研

究多围绕β-内酰胺酶水解β-内酰胺类抗菌药物的活

性检测,β-内酰胺酶分子、肽段或其相关蛋白的直接检

测等几个方面展开[4]。其中,使用 MALDI-TOF
 

MS
检测β-内酰胺酶的水解活性因其快速、准确、高通量

的特点,受到了人们的广泛关注[11]。有研究报道

MALDI-TOF
 

MS检测血培养阳性瓶中检测产超广

谱 β-内 酰 胺 酶 的 肠 杆 菌 科 细 菌 的 灵 敏 度 达 到

99.0%[12]。李 海 军 等[7]建 立 了 一 种 MALDI-TOF
 

MS快速检测不同肠杆菌耐药性的方法,其检测灵敏

度达到100.0%。尽管针对肠杆菌耐药性的 MALDI-
TOF

 

MS检测方法逐渐成熟,然而有研究发现不同的

实验仪器和菌株可能导致检测目标的特征峰m/z 的

变动[13],这无疑对MALDI-TOF
 

MS的临床应用带来

了不小挑战。可见,针对细菌耐药性的 MALDI-TOF
 

MS检测仍需要更多、更大范围的一致性实验进行支

撑,为后续的临床普及提供坚实的数据支持。
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本研究首先通过预实验建立了符合本院的5种

β-内酰胺类抗菌药物耐药性 MALDI-TOF
 

MS检测

方法,发现头孢噻肟、氨苄西林、美罗培南、头孢吡肟

的特征峰多为药物水解后相对分子质量出现加18、加
36的变化所致,与文献报道相似[14-17],但是水解后脱

羧基峰很少出现,这可能是由于实验仪器和菌株的不

同所导致的[13]。预实验中,哌拉西林溶液直接检测后

发现518处的[M+H]+ 分子峰出现自溶现象,这种

现象可能是检测前添加的基质使哌拉西林处于碱性

状态下,此时哌拉西林水解产物中的哌嗪结构不稳

定,会进一步水解,从而导致特征峰的改变[18]。因此,
在检测肠杆菌耐药性时,需要针对不同的药物选择合

适的基质,例如:氨苄西林、哌拉西林、头孢噻肟、头孢

他啶等常用α-氰基-4-羟基肉桂酸(HCCA)作为基质,
而美罗培南因为384处[M+H]+ 与 HCCA380处二

聚物[2M+H]+分子峰可能出现重合,多用2,5-二羟

基苯甲酸(DHB)作为基质[16,19-20]。
根据预实验条件,批量检测本院临床分离的肠杆

菌科细菌对5种β-内酰胺类抗菌药物的药敏及耐药

性。本研究结果显示,与传统药敏法相比,MALDI-
TOF

 

MS检测的肠杆菌科细菌敏感和耐药的符合率

基本在90.0%以上,表明MALDI-TOF
 

MS可用于肠

杆菌科细菌耐药性的检测。相对于传统药敏检测方

法,MALDI-TOF
 

MS检测过程中样品处理更为简便

快捷,样品处理时间从24
 

h缩减为4
 

h左右,极大地

提高了检测效率[4]。传统药敏检测方法结果判定过

程中受人为因素影响较大,而 MALDI-TOF
 

MS检测

中以药物特征峰的消失或水解峰的产生来判断细菌

菌株的耐药性,其结果判断更加客观准确[7]。另外,
有研究发现 MALDI-TOF

 

MS对中介和计量依赖性

敏感(SDD)菌株的确定存在困难,这可能是由于此类

菌株水解抗菌药物不完全,导致抗菌药物质谱峰并未

完全消失,从而影响了判断的准确性。在氨苄西林、
头孢吡肟的批量检测中,出现传统方法检测为耐药的

菌株,质谱检测中药物特征峰不水解的现象,考虑可

能与菌株耐药机制相关,如菌株耐药机制为外排泵而

非水解抗菌药物,导致其耐药性无法判断[21]。因此,
MALDI-TOF

 

MS检测中遇到上述难以准确判断的

情况时,仍需采用传统药敏方法复核。
由于肠杆菌科细菌耐药机制相对单一,其遗传因

素相对稳定且极少有突变株,本研究基于 MALDI-
TOF

 

MS技术,建立了适合本院肠杆菌科细菌对头孢

噻肟、氨苄西林、美罗培南、头孢吡肟药敏及耐药性快

速检测的方法,能快速、高效、准确地鉴定肠杆菌科细

菌对β-内酰胺类抗菌药物是否产生耐药性。相较于

传统药敏检测方法,MALDI-TOF
 

MS具有快速、高
效、准确的特点,更符合临床肠杆菌科细菌耐药性快

速检测的需要。
综上所述,MALDI-TOF

 

MS能快速鉴定肠杆菌

对β-内酰胺类抗菌药物的药敏及耐药性,具有快速、
准确、低成本的特点。但对中介和计量依赖性敏感菌

株的检测具有不确定性,需要结合传统药敏方法进行

复核。总的来说,MALDI-TOF
 

MS对细菌耐药性的

检测结果是积极可靠的,有利于后续指导临床诊疗,
应该加强临床普及。
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·短篇论著·

妊娠期高血压疾病患者红细胞分布宽度/血小板比值与病情、
妊娠结局的相关性分析*

菅 凤,段彼得△

淄博市中心医院产科,山东淄博
 

255022
 

  摘 要:目的 探讨红细胞分布宽度/血小板比值(RPR)与妊娠期高血压疾病(HDCP)患者病情、妊娠结局

的关系。方法 选取2022年1月至2023年12月该院收治的115例HDCP患者作为HDCP组,并选取同期入院

产检的100例健康孕妇作为对照组,收集所有参与者的临床资料及生化指标。采用Pearson相关法分析各参数的

相关性。根据HDCP患者RPR,将高于下四分位数的患者纳入高RPR组(n=36),低于下四分位数的患者纳入低

RPR组(n=79),观察并比较其与HDCP患者妊娠结局的相关性。采用多因素Logistic回归分析探讨妊娠结局影

响因素,采用受试者工作特征(ROC)曲线评价RPR对 HDCP患者妊娠结局的评估价值。结果 两组孕妇身高、
年龄、孕前体重指数(BMI)、孕周、受教育程度、饮酒史、吸烟史比较,差异无统计学意义(P>0.05);HDCP组收

缩压、舒张压、24
 

h尿蛋白、超敏C反应蛋白(hs-CRP)、尿酸水平均高于对照组(P<0.05)。HDCP组RPR高

于对照组(P<0.05)。HDCP患者RPR与24
 

h尿蛋白、尿酸、hs-CRP呈正相关(r=0.593、0.540、0.329,均

P<0.05)。高RPR组患者的自然流产、早产、剖宫产、低出生体重儿、新生儿窒息、产妇产后出血发生率高于低

RPR组患者(P<0.05)。多因素Logistic回归分析显示,24
 

h尿蛋白(OR=2.073,95%CI:1.116~3.851)、尿

酸(OR=2.680,95%CI:1.229~5.848)、hs-CRP(OR=2.751,95%CI:1.367~5.538)、RPR(OR=4.884,
95%CI:2.191~10.888)均是HDCP患者妊娠结局的影响因素(P<0.05)。RPR评估HDCP患者妊娠结局的

曲线下面积(AUC)为0.893(95%CI:0.837~0.952)。结论 HDCP患者的RPR与其病情严重程度和妊娠结

局密切相关。RPR升高可能预示着 HDCP患者病情加重和不良妊娠结局的风险增加。因此,早期检测RPR
对于制订有效防治策略和改善预后具有重要临床价值。

关键词:妊娠期高血压疾病; 妊娠结局; 病情; 晚期氧化蛋白产物; 红细胞分布宽度; 血小板计数
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  妊娠期高血压疾病(HDCP)是孕产期最常见的严

重并发症之一,严重威胁着孕产妇及胎儿的健康和生

命安全。据世界卫生组织统计,全球因HDCP造成的

孕产妇死亡数约占孕产妇死亡总数的10%~16%,
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