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摘要： 目的　通过分析散发性不明原因全面发育迟缓（GDD）患儿的临床特征，制订该类患儿的遗传因素风

险预测表，以助于筛选需要进一步进行遗传学检测的患儿，缩短病因学诊断流程。方法　选取2019年6月—2022年

6月在赣州市妇幼保健院儿童神经康复科就诊的散发性不明原因GDD患儿396例。依据基因测序结果将检测结果

阳性的患儿归为阳性组（130例），检测结果阴性的患儿归为阴性组（266例）。通过回顾性分析25项临床特征的组间

差异，制订遗传因素风险预测表，并使用受试者工作特征（ROC）曲线评估该量表预测患儿基因诊断阳性率的效能。

结果　阳性组与阴性组患儿父亲高龄生育、MRI提示结构畸形、癫痫、毛发异常、头围异常、颅骨外观异常、皮

肤异常、眼外观异常或畸形、鼻梁外观异常或畸形、耳廓畸形或耳位异常、下颌畸形、牙齿异常、出生低张力、

非智力因素合并症比较，差异均有统计学意义（P <0.05），依据综合筛选，将19个条目归类至双亲因素、异常面

容、器官畸形、非智力因素合并症、异常头颅MRI改变5个项目作为最终量表条目，制订遗传因素风险预测表。

ROC曲线结果提示量表曲线下面积为0.707，最佳截断值为3分，敏感性为60.8%（95% CI：0.518，0.691），特异性为

75.6%（95% CI：0.699，0.805）。结论　不明原因GDD儿童遗传因素风险预测表可以根据临床特征预测不明原因

GDD儿童基因检测结果的阳性概率，加快病因学诊断流程，为后续诊疗决策提供参考，具有临床应用价值。
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Abstract:  Objective To analyze the clinical characteristics of children with sporadic unexplained global 

developmental delay (GDD) and to develop a genetic risk scale to assist in screening cases requiring further genetic 

tests to facilitate the process of etiological diagnosis.  Methods This study analyzed 396 children with sporadic 

unexplained GDD in the Department of Pediatric Neurological Rehabilitation of Ganzhou Maternal and Child Health 

Care Hospital from June 2019 to June 2022. According to the results of gene sequencing, 130 children were included 

in the positive group and 266 children were included in the control group. Through retrospective analysis of 25 

clinical characteristics between the groups, a genetic risk scale was developed. The receiver operating characteristic 

(ROC) curve was used to evaluate the efficacy of the scale in predicting the positive rate of genetic diagnosis in 
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children.  Results The two groups differed in clinical features including advanced paternal age, fetal abnormalities 

on MRI, epilepsy, paratrichosis, abnormal head circumference, abnormal appearance of the skull, abnormal skin, 

abnormal appearance or malformation of the eye, abnormal appearance or malformation of the nasal bridge, 

malformation of the auricle or abnormal ear position, malformation of the lower jaw, dental abnormalities, hypotonia 

at birth and non-intellectual disability (P < 0.05). Based on comprehensive analysis, 19 items involving parental 

factors, abnormal facial features, organ malformations, non-intellectual disability, and skull abnormalities on MRI 

were eventually included to establish a genetic risk scale. The ROC curve analysis revealed that the area under the 

curve (AUC) of the scale for predicting positive findings in genetic tests was 0.707, with an optimal cutoff of 3 

points, a sensitivity of 60.8% (95% CI: 0.518, 0.691), and a specificity of 75.6% (95% CI: 0.699, 0.805).  

Conclusions The genetic risk scale established in our study may predict the positive rate of the genetic tests for 

children with unexplained GDD based on clinical characteristics. It not only facilitates the process of etiological 

diagnosis but also provides a basis for subsequent decision-making of diagnosis and treatment, and therefore is of 

great value for being applied in clinical practice.

Keywords:  global developmental delay; genetics; scale; etiological diagnosis

全面发育迟缓（global developmental delay, GDD）

指年龄< 5 岁，存在≥ 2 个能区没有达到预期发育标

志 ，且 无 法 接 受 系 统 性 智 力 功 能 评 估 的 儿 童[1]。

GDD 的病因诊断流程较为复杂，多数与遗传因素有

关。尽管多数研究指出，在没有明确病因诊断线索

时，拷贝数变异（copy number variation, CNV）检测可

以作为 GDD 的一线病因学诊断方法[2-3]，但 GDD 儿

童临床症状复杂多样且有遗传异质性，临床医师在

分析其遗传病因时多依靠临床经验，主观性较强，

目前尚无简单易行的方法对其遗传学病因的概率

进行快速判断，没有统一的量化标准[4]。本研究旨

在通过分析 GDD 患儿的遗传学临床特征，制订不明

原因 GDD 患儿遗传因素风险预测表，以量化分值的

方式帮助临床医师，尤其是非神经遗传专科医师，

快速筛选出需要进一步进行遗传学检测的患儿，缩

短病因学诊断流程，避免重复检查或漏诊。

1 资料与方法

1.1　病例资料

选取 2019 年 6 月—2022 年 6 月在赣州市妇幼保

健院儿童神经康复科就诊的散发性不明原因 GDD

患儿 396 例。依据基因测序结果将检测结果阳性的

患儿归为阳性组（130 例），检测结果阴性的患儿归

为阴性组（266 例）。阳性组男性 84 例，女性 46 例；

中位数月龄 18（8，50）个月。阴性组男性 191 例，女

性 75 例；中位数月龄 22（9，49）个月。两组患儿性

别、月龄比较，差异均无统计学意义（P <0.05），具有

可比性。本研究经医院医学伦理审查委员会批准，

患儿家属签署同意书。

1.2　纳入与排除标准

1.2.1 　 纳入标准 　①符合 GDD 诊断标准[1]；②依据

《儿童智力障碍或全面发育迟缓病因诊断策略专家

共识》[1]常规非遗传学检查仍无法明确病因学诊断

的 GDD 患儿；③依据《儿童智力障碍或全面发育迟

缓病因诊断策略专家共识》[1]中诊断程序进行遗传

学检测。

1.2.2 　 排除标准 　①依据上述专家共识，经家族

史、体格检查、临床非遗传学辅助检查即可明确病

因学诊断的患儿；②孕期及围生期病史不明，或儿

童遗传背景不清晰的患儿；③患儿正在接受基因治

疗或其他因素导致遗传物质改变的因素；④既往已

经在产前诊断筛查或常规核型分析中明确诊断的

患儿。

1.3　方法

1.3.1 　 不明原因 GDD 患儿遗传因素风险预测表的

编制方法 　查阅不明原因发育迟缓病因学研究相

关文献[5-7]，结合临床专家意见初步将 25 项 GDD 患

儿可能存在的临床特征作为相关因素纳入量表条

目 池[8]。 依 据 经 典 测 量 理 论（classical test theory, 

CTT）区分度分析法及逐步回归法进行量表条目筛

选[9]。将患儿的基因检测结果作为因变量，再将收

集的 25 项临床特征作为自变量，先对比各项条目在

阳性组和阴性组间的差异，结合文献分析及专家经

验，确定本量表的入选条目。将其中差异有统计学

意义的条目纳入 Logistic 回归模型，进一步分析各条

目预测阳性基因结果的能力，据此对各项条目进行
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赋分 ，制作不明原因 GDD 患儿遗传因素风险预测

表。遗传因素风险预测表用于对所有入选患儿进

行 复 测 ，绘 制 受 试 者 工 作 特 征（receiver operating 

characteristic, ROC）曲线分析本量表预测患儿基因诊

断的能力，并计算最佳截断值[10]，同时得出对应的敏

感性、特异性、阳性预测值、阴性预测值，评估本量

表应用于临床 GDD 诊断流程的实用价值。

1.3.2 　 基因测序方法 　采集患者及其父母外周血

各 3 mL 置于抗凝管。使用血液基因组柱式中量提

取试剂盒（中国康为世纪生物科技股份有限公司）

提取基因组 DNA，用 Qubit 2.0 型荧光计、0.8% 琼脂

糖 凝 胶 电 泳 对 DNA 样 本 进 行 质 检 。 使 用 xGen® 

Exome Research Panel v1.0 捕 获 探 针（美 国 IDT 公

司，）与基因组 DNA 文库序列进行液体杂交，将目标

区域 DNA 片段进行富集，构建全外显子文库。二代

测序在 NovaSeq 6000 测序仪（美国 Illumina 公司）上

进 行 高 通 量 测 序 ，目 标 序 列 测 序 覆 盖 度 ≥ 99%。

CNV-seq 分析使用患者 2 mL 外周血标本，经基因组

片段化、末端补平修复、3'-端腺苷化和加多聚 A 接

头后，经 4～6 轮连接介导聚合酶链反应扩增，建立

全基因组文库。高通量测序在 NovaSeq 6000 测序仪

上完成，使用 BWA 软件包，将测序序列与 Ensemble

参考基因组 GRCh37/hg19 进行比对。变异致病性使

用美国医学遗传学临床实践指南分级[11]，最后由临

床医师确认报告结果。

1.4　统计学方法

数据分析采用 SPSS 25.0 统计软件。计量资料

以中位数和四分位数[M（P25，P75）]表示，比较用秩和

检验；计数资料以率（%）表示，比较用 Fisher 确切概

率法；影响因素的分析用多因素逐步 Logistic 回归模

型；绘制 ROC 曲线。P <0.05 为差异有统计学意义。

2 结果

2.1　两组患儿临床特征分析及量表条目筛选

阳性组与阴性组患儿父亲高龄生育、MRI 提示

结构畸形、癫痫、毛发异常、头围异常、颅骨外观异

常、皮肤异常、眼外观异常或畸形、鼻梁外观异常或

畸形、耳廓畸形或耳位异常、下颌畸形、牙齿异常、

出生低张力、非智力因素合并症比较，差异均有统

计学意义（P <0.05）。两组患儿母亲高龄生育、父母

不良生活史、不明原因流产史、辅助生殖、早产、孕

期及围生期异常史、孤独症谱系障碍、口腔或腭弓

畸形、生殖器外观异常、肢体畸形、器官畸形比较，

差异均无统计学意义（P >0.05）。经文献检索提示

肢体畸形、器官畸形高度提示遗传性病因[12]，结合专

家经验，仍将其保留。最终将父母不良生活史、不

明原因流产史、辅助生殖、早产、孕期及围生期异常

史、孤独症谱系障碍 6 项条目从量表中剔除。将剩

余的 19 个项目确定为最终量表条目。见表 1。

表1　阳性组与阴性组患儿临床特征比较 例（%）

组别

阳性组

阴性组

P 值

n

130

266

父亲高龄

生育

24（18.4）

22（8.2）

0.004

母亲高龄

生育

14（10.8）

19（7.1）

0.247

父母不良

生活史

21（16.1）

25（9.3）

0.065

不明原因

流产史

0（0.0）

7（2.6）

0.177

辅助

生殖

1（0.7）

0（0.0）

0.328

早产

4（3.0）

4（1.5）

0.447

孕期及围生期

异常史

7（5.3）

18（6.7）

0.666

MRI 提示脑

结构畸形

40（30.7）

32（12.0）

0.000

组别

阳性组

阴性组

P 值

孤独症谱系

障碍

4（3.0）

4（1.5）

0.447

癫痫

16（12.3）

15（5.6）

0.028

毛发

异常

18（13.8）

10（3.7）

0.001

头围

偏小

19（14.6）

11（4.1）

0.000

偏大

70（53.8）

206（77.4）

颅骨外观

异常

15（11.5）

8（3.0）

0.001

皮肤

异常

16（12.3）

9（3.3）

0.001

眼外观异常

或畸形

21（16.1）

11（4.1）

0.000

鼻梁外观异常

或畸形

24（18.4）

7（2.6）

0.000

组别

阳性组

阴性组

P 值

耳廓畸形或

耳位异常

26（20.0）

6（2.2）

0.000

下颌

畸形

12（9.2）

8（3.0）

0.013

牙齿

异常

3（2.3）

0（0.0）

0.035

口腔或腭

弓畸形

3（2.3）

1（0.3）

0.106

生殖器外

观异常

2（1.5）

0（0.0）

0.107

出生低

张力

31（23.8）

26（9.7）

0.000

肢体

畸形

0（0.0）

0（0.0）

-

非智力因素

合并症

41（31.5）

22（8.2）

0.000

器官

畸形

8（6.1）

7（2.6）

0.097
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2.2　量表条目整理

以基因检测结果为因变量（阳性组= 1，阴性组= 

2），以假设检验中差异有统计学意义（以 P <0.20）的

指标即父亲高龄生育、父母不良生活史、不明原因

流产史、MRI 提示脑结构畸形、毛发异常、头围异常

（头围无异常= 0，头围偏小= 1，头围偏大= 2）、颅骨

外观异常、皮肤异常、眼外观异常或畸形、鼻梁外观

异常或畸形、耳廓畸形或耳位异常、下颌畸形、口腔

或腭弓畸形、生殖器外观异常、出生低张力、非智力

因素合并症、器官畸形为自变量（除头围外各自变

量无异常赋值为 0，有异常赋值为 1），进行多因素逐

步 Logistics 回归分析（引入水准是 0.05，剔除水准是

0.10），结 果 显 示 ：鼻 梁 外 观 异 常 或 畸 形 [ O^R=5.272

（95% CI：1.007，27.607）]、耳廓畸形或耳位异常[OR̂=

6.987（95% CI：1.555，31.383] 及 非 智 力 因 素 合 并 症

[OR̂=3.826（95% CI：1.884，7.771] 均为 GDD 患儿遗传

学检测阳性预测因素（P <0.05）。见表 2。

依据以上统计学分析，结合相关文献及专家经

验，笔者将最终保留的条目合并整理为 5 大类条目

（双亲因素、异常面容、器官畸形、非智力因素合并

症、异常头颅 MRI 改变）作为最终量表条目。依据

GDD 基因测序指南[13]，将阳性家族史、既往产前诊

断遗传学筛查阳性、具有典型的面容及临床症状作

为独立危险因素。依据 Logistics 回归分析，将鼻梁

及鼻翼畸形（包括鼻梁扁平）、耳廓畸形或耳位异

常、非智力因素合并症 3 项差异有统计学意义的项

目赋值 2 分，鉴于鼻梁畸形与耳廓畸形的高权重值，

将单独列出，各赋值 2 分。文献报道，不明原因 GDD

儿童神经发育障碍或脑结构畸形 MRI 改变高度提示

遗传性病因，因此赋值 2 分[14-15]。除鼻梁与耳廓畸形

的其他外观异常，每项赋值 1 分，最高 2 分。不明原

因 GDD 患 儿 遗 传 因 素 风 险 预 测 表 的 最 终 版 本

见表 3。

2.3　不明原因GDD患儿遗传因素风险预测表最佳

截断值

对 396 例 PDD 患儿信息使用本量表进行复测，

以基因检测结果为因变量（阴性组= 2，阳性组= 1），

以患儿量表分数为自变量，绘制 ROC 曲线，分析本

量 表 预 测 患 儿 基 因 诊 断 的 效 能 ，并 计 算 最 佳 截 断

值，结果显示曲线下面积（area under curve, AUC）为

0.707（95% CI：0.649，0.765）。见图 1。

表2　不明原因GDD患儿遗传风险预测因素的多因素逐步Logistic回归分析参数 

自变量

鼻梁外观异常或畸形

耳廓畸形或耳位异常

非智力因素合并症

常量

b

1.662

1.944

1.342

-1.322

Sb

0.845

0.766

0.362

0.387

Wald χ2

3.873

6.433

13.773

11.689

P 值

0.049

0.011

0.000

0.001

OR̂

5.272

6.987

3.826

0.267

95% CI

下限

1.007

1.555

1.884

-

上限

27.607

31.383

7.771

-

表 3　不明原因GDD患儿遗传因素风险预测表 

序号

0

1

2

3

4

5

项目名称

独立危险因素

双亲因素

异常面容

器官畸形

非智力因素合并症

异常头颅 MRI 改变

评分内容

阳性家族史

既往产前诊断遗传学筛查阳性

具有典型的面容及临床症状

父母高龄生育（≥ 35 岁）

耳廓畸形、耳位异常及鼻梁畸形

除第 2 项以外的其他外观异常

肢体畸形或脏器畸形、口腔或腭弓畸形、生殖器外观异常

运动障碍、癫痫、心律失常、出生低张力、矮小身材等

神经发育障碍或脑结构畸形

分值

2 分

每项 2 分，最高 4 分

每项 1 分，最高 2 分

2 分

每项合并症 2 分，最高 4 分

2 分
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计算约登指数后得出最佳截断值为 2.5 分，但

由于量表实际赋值均为整数，可认为最佳截断值为

3 分 ，其 所 对 应 的 敏 感 性 为 60.8%（95% CI：0.518，

0.691），特异性为 75.6%（95% CI：0.699，0.805）。其

他最佳截断值对应的各项统计值见表 4。

3 讨论

GDD 为暂时性诊断，在年龄> 5 岁时，如达到智

力低下诊断标准应该修正诊断。一些轻度发育迟

缓的儿童通过适当的支持性措施，5 岁前可能进步

至 正 常 功 能 范 围 而 不 再 符 合 智 力 障 碍 的 诊 断 标

准[16]。对 GDD 儿童进行准确的病因学诊断是临床

进行有效康复治疗的前提，能最大限度地减轻患儿

功能障碍程度，改善预后[6,17]。由于 GDD 儿童病因的

多样性，诊断流程较为复杂，临床医师在诊断过程

中 常 常 在 时 间 成 本 和 经 济 成 本 的 选 择 中 难 以 抉

择[6]。文献报道，GDD 儿童遗传因素病因占 30%～

50%[18]。在决定是否需要进行遗传学检测时，家长

通常希望医师能针对孩子检测结果阳性率给出准

确的估值。本研究通过简单的量表评分就能直观

地提供量化数据，同时整合了遗传病因 GDD 患儿的

临床特征，以方便临床医师辨识，并明确各项特征

的权重，为临床医师对患儿是否需要进行遗传学检

测提供决策参考，从而缩短 GDD 儿童的诊断时间，

也能帮助家长理解患儿病情，提高诊疗依从性。

当 患 儿 得 分 为 1 分 时 ，此 时 阳 性 预 测 值 为

0.330，即 患 儿 只 有 33% 的 概 率 基 因 检 测 结 果 为 阳

性；当患儿得分为 3 分时，患儿为真阳性的可能性为

54.8%；而当患儿得分为 9 分和> 14 分时，患儿为真

阳性的概率分别达到 75% 和 100%。

有研究报道，通过 CMA 和 WES 对 GDD 儿童进

行病因学诊断的阳性率为 60.7%，ID 合并运动障碍

的阳性诊断率可达 100%[19]，目前多个 GDD 诊疗指南

的 病 因 诊 断 流 程 均 推 荐 CMA 作 为 一 线 检 测 手

段[1，15，20]，如仍无法明确诊断再选择二代测序的相关

检测方法。但各项指南均推荐在临床特征具有特

异指向性的情况下，如阳性家族史、既往产前诊断

遗传学筛查阳性、具有典型的面容及临床症状，应

针对其进行特异性遗传学检测。因本量表的制订

主要是为了解决无临床线索 GDD 患儿的遗传学风

险预测，故此将以上因素视为独立危险因素，推荐

直接对其进行相对应的遗传学检测，而并未进行风

险测序评分。

本研究在进行各项临床特征统计时，多因素逐

步 Logistic 回归分析提示只有鼻梁及鼻翼畸形（包括

鼻梁扁平）、耳廓畸形或耳位异常、非智力因素合并

症 3 项有统计学意义，虽然鼻梁畸形与耳廓畸形同

属器官畸形，鉴于其高权重值，将其单独列出。母

亲高龄生育在初始统计学分析时差异无统计学意

义，但回顾样本数据发现，高龄母亲与高龄父亲的

伴随关系呈高度一致性，与文献报道一致[21]。因此，

本研究将父母高龄均作为危险因素纳入统计范畴。

不明原因流产史虽然有统计学意义，但只发生在阴

性组，属于阴性指标，因此并未纳入预测指标。父

0.0     0.2    0.4    0.6     0.8    1.0

1-特异性

1.0

0.8

0.6

0.4

0.2

0.0

敏
感

性

图1　遗传因素风险预测表预测PDD患儿的ROC曲线

表 4　不同最佳截断值及量表分数对应的统计值 

最佳截

断值

-1.0 分

0.5 分

1.5 分

2.5 分

3.5 分

4.5 分

5.5 分

6.5 分

7.5 分

8.5 分

9.5 分

11.0 分

12.5 分

13.5 分

15.0 分

17.0 分

实际量

表分数

≥ 0

≥ 1

≥ 2

≥ 3

≥ 4

≥ 5

≥ 6

≥ 7

≥ 8

≥ 9

≥ 10

≥ 11

≥ 13

≥ 14

≥ 15

≥ 17

敏感性/

%

100.0

97.7

65.4

60.8

46.9

4.0

32.3

21.5

17.7

11.5

10.8

4.6

3.1

3.1

0.8

0.0

特异性/

%

0.0

3.4

69.2

75.6

85.7

90.6

93.6

94.7

95.9

98.1

98.5

99.2

99.6

100.0

100.0

100.0

阳性预

测值

0.328

0.330

0.508

0.548

0.616

0.675

0.717

0.666

0.676

0.750

0.777

0.750

0.800

1.000

1.000

-

阴性预

测值

-

0.750

0.803

0.797

0.767

0.755

0.738

0.711

0.704

0.694

0.693

0.680

0.677

0.678

0.673

0.671
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母不良生活史、辅助生殖、早产、孕期及围生期异常

史 的 影 响 因 素 众 多 ，难 以 用 单 一 遗 传 因 素 进 行 解

释。依据现有研究证据，孤独症谱系障碍的病因系

多基因病的可能性大，且与环境因素有关。加之以

上因素在两组间比较差异均无统计学意义，因此将

以上因素排除，不作为遗传风险因素的预测指标。

最终，本研究选定了 5 项指标作为 GDD 遗传风险预

测的最终量表条目，分别是双亲因素、异常面容、器

官畸形、非智力因素合并症及异常头颅 MRI 改变。

目前涉及 GDD 的已知遗传综合征有 300 多种，

尽管遗传学测序技术有了明显的提升，但仍有多种

疾病涉及多基因及其他环境因素而无法明确具体

病因[22]。de VRIES 等[23]试图通过量表筛查的方法来

帮助临床医师识别脆性 X 综合征，该量表将家族史、

皮肤、耳朵、面容、关节、睾丸及人格症状 7 项指标进

行评分，得分越高脆性 X 综合征的可能性越大。该

筛查量表的使用使得脆性 X 的识别更为简单，准确

率也更高[23]。本研究涉及的量表涵盖了该量表的内

容，依据其评分标准进行遗传学风险预测评分，除

外家族史独立危险因素，具备所有脆性 X 综合征特

征的患者得分在 8 分，提示具有 95% 的遗传学病因

风险，两者均具有预测其遗传学病因风险的价值，

结论一致。de VRIES 等[24]在后期又制作了一份亚端

粒重排患者检视表，该量表将智能落后家族史、宫

内发育迟缓、生后发育迟缓、头围、矮身材、面部畸

形及其他脏器畸形作为评分指标，评分最佳截断值

为 6 分；该量表同样可以提高疾病的临床识别率及

准确率。在除外独立危险因素族史的情况下，依据

该量表评分指标进行不明原因全面发育落后遗传

风险量表评分，亚端粒重排患者得分为 10 分，提示

具有 97.7% 的遗传学病因风险，两者结论一致。但

与本研究量表相似，de VRIES 等[23-24]设计的 2 个量表

也 存 在 随 分 值 增 加 特 异 性 升 高 ，但 敏 感 性 下 降 的

问题。

作为一项风险提示作用的量表，本量表仍然存

在许多不足[25]。由于本研究涉及的样本是在排查非

遗传性病因后仍无法明确病因的 GDD 儿童样本 。

因此，本研究提供的遗传因素风险预测量表并不能

作为独立遗传学检测参考依据，无法替代医师的临

床判断。尽管国内学者认为遗传性因素占多数，但

对于遗传学风险均基于临床经验总结，尚无量化指

标[26-27]。在临床上仍然无法通过快速量表化筛查出

病因学结论[28]，本研究对 GDD 儿童病因学筛查提供

了一种新思路，具有一定创新性。

尽管本研究提供的量表 AUC 为 0.707，但在进行

最佳截断值计算时，无论取哪一个分值作为预测阈

值，均不能同时取得较为满意的敏感性和特异性。

本研究通过约登指数计算得出 GDD 遗传风险检查

表的最佳截断值为≥ 3 分，其敏感性为 60.8%，特异

性为 75.6%，这将会漏诊约 39.2% 的真阳性患儿，并

误诊 24.4% 的真阴性患儿。而将阈值设为≥ 1 分时，

虽然敏感性达 97.7%，几乎不会漏诊，但同时量表也

会 将 绝 大 多 数（96.6%）真 阴 性 的 患 儿 预 测 为 假 阳

性，使量表基本失去了筛选的作用，故仍有待进一

步完善及修正。
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