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骨骼肌肉影像学
基于多回波 MＧDixonquant技术和 T２Ｇmapping技术鉴别抗肌
萎缩蛋白病分型的研究

陈太雅,胡颖熠,黄杨,方佃刚,路新国,李志勇

【摘要】　目的:本研究探讨 MRI多回波 MＧDixonquant技术和 T２Ｇmapping技术鉴别抗肌萎缩蛋

白病分型的应用价值.方法:纳入抗肌萎缩蛋白病患儿共７５例,其中杜氏肌营养不良(DMD)５０例,贝

氏肌营养不良症(BMD)２５例.所有受试对象均进行大腿肌肉 T１WIＧDixon、多回波 MＧDixonquant和

T２Ｇmapping成像,并测量右侧大腿１４块肌肉(臀大肌、阔筋膜张肌、股外侧肌、股中间肌、股内侧肌、股

直肌、缝匠肌、长收肌、大收肌、股薄肌、半膜肌、半腱肌、股二头肌长头、股二头肌短头)的FF值、T２值.
采用两独立样本比较的 MannＧWhitneyU 检验比较 DMD组和BMD组各肌肉 FF值、T２值及１４块肌

肉平均FF值、T２值的差异,并绘制１４块肌肉平均FF值、T２值的受试者工作特征(ROC)曲线,计算曲

线下面积(AUC),分别评估曲线对DMD和BMD的鉴别诊断效能.结果:①DMD组以臀大肌FF值最

高,其次是大收肌、股四头肌,以股薄肌、缝匠肌及长收肌最低;BMD组以臀大肌 FF值最高,其次是股

内侧肌,以股薄肌、长收肌最低.②DMD组以臀大肌 T２值最高,其次是大收肌、股四头肌,以股薄肌、
半腱肌最低;BMD组以臀大肌 T２值最高,其次是股内侧肌,以股薄肌、半腱肌最低.③除缝匠肌及长

收肌以外(P＞０．０５),DMD组其余１２块肌肉FF值、１４块肌肉平均FF值均高于BMD组,差异具有统

计学意义(P＜０．０５).DMD组各肌肉 T２值及１４块肌肉平均 T２值均高于 BMD 组,差异具有统计学

意义(P＜０．０５).１４块肌肉平均 FF值、T２值鉴别 DMD 组与 BMD 组的 AUC分别为０．７０９(０．５９１~
０．８２８)、０．９２４(０．８５７~０．９９２),以１４块肌肉平均 T２值的鉴别二者效能最高,最佳临界值为４１．５５ms,灵
敏度８６％,特异度８８％.结论:多回波 MＧDixonquant技术和 T２Ｇmapping技术均可高效的鉴别抗肌萎

缩蛋白病患儿,基于 T２Ｇmapping技术的肌肉 T２值测量具有更高的诊断效能,具有一定的临床意义.
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AstudyontheidentificationofdystrophindiseasetypingbasedonmultiechoicMＧDixonquanttechnology
andT２Ｇmappingtechnology　CHENTaiＧya,HU YinＧyi,HUANGYang,etal．DepartmentofRadioloＧ
gy,ShenzhenChildren＇sHospital,ChinaMedicalUniversity,Shenzhen５１８０３８

【Abstract】　Objective:ToinvestigatetheapplicationvalueofMRImultiecho MＧDixonquant
technologyandT２Ｇmappingtechnologyintheclassificationofdystrophinpathies．Methods:Atotalof
７５childrenwithdystrophindiseasewereenrolled,including５０casesofDMD(duchennemusculardysＧ
trophy,DMD)and２５casesofBMD (beckermusculardystrophy,BMD)．Allsubjectswereimaged
T１WIＧDixon,multiechoicMＧDixonquantandT２Ｇmappingofthethighmuscles,andtheFFvaluesand
T２valuesof１４musclesoftherightthigh(gluteusmaximus,tensorfascialata,lateralfemoris,middle
femoris,medialfemoris,rectusfemoris,sartorius,adductorlongus,adductormajor,thinfemoris,semiＧ
membranousmuscle,semitendonmuscle,bicepsfemorislonghead,andbicepsfemorisbrevity)were
measured．TheMannＧWhitneyUtestwasusedtocomparethedifferencesinFFvalue,T２value,averＧ
ageFFvalueandT２valueof１４musclesinDMDgroupandBMDgroup,andplottedtheworking
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characteristics(ROC)curvesoftheaverageFFvalueandT２valueof１４muscles,calculatedthearea
underthecurve(AUC),andevaluatedthedifferentialdiagnosticefficacyofthecurveforDMDand
BMDrespectively．Results:①IntheDMDgroup,gluteusmaximusFFvalueswerethehighest,followed
byadductormajor,quadriceps,andthelowestinthegracilis,sartoriusandadductorlongus．IntheBMD
group,theFFvalueofgluteusmaximusmusclewasthehighest,followedbythemedialfemoralmusＧ
cle,andthelowestwasthegracilisandadductorlongus．②IntheDMDgroup,thegluteusmaximusT２
valuewasthehighest,followedbyadductormajorandquadriceps,andthelighigisandsemitendon
musclewerethelowest;IntheBMDgroup,thegluteusmaximusmuscleT２valuewasthehighest,folＧ
lowedbythemedialfemoralmuscle,andthelowest．③Exceptforthesartoriusmuscleandadductor
longusmuscle(P＞０．０５),theFFvaluesoftheother１２musclesandtheaverageFFvaluesofthe１４
musclesintheDMDgroupwerehigherthanthoseintheBMDgroup,andthedifferencewasstatistiＧ
callysignificant(P＜０．０５)．TheT２valuesofeachmuscleandtheaverageT２valueof１４musclesin
theDMDgroupwerehigherthanthoseintheBMDgroup,andthedifferenceswerestatisticallysignifＧ
icant(P＜０．０５)．TheAUCsofthemeanFFvalueandT２valueof１４muscleswere０．７０９(０．５９１~
０．８２８)and０．９２４(０．８５７~０．９９２),respectively,andtheaverageT２valueof１４muscleswasthemost
effective,withthebestcutＧoffvalueof４１．５５ms,sensitivityof８６％,andspecificityof８８％．Conclusion:

BothmultiechoMＧDixonquantandT２ＧmappingtechnologycaneffectivelyidentifychildrenwithdysＧ
trophindisease,andmuscleT２valuemeasurementbasedonT２ＧmappingtechnologyhashigherdiagＧ
nosticperformanceandhascertainclinicalsignificance．

【Keywords】　Magneticresonanceimaging;Muscularatrophy;Musculardystrophy,duchenne;

Diagnosis,differential

　　抗肌萎缩蛋白病是由于抗肌萎缩蛋白基因突变引

起的一种原发性、进行性的 XＧ连锁骨骼肌肉疾病[１],
根据抗肌萎缩蛋白的存在数量和质量可分为杜氏肌营

养不良(Duchennemusculardystrophy,DMD),贝氏

肌营养不良症(Beckermusculardystrophy,BMD)[２],
在存活男婴中的发病率分别约１/４５８９~６２９１[３]、２．２１/

１０００００[４].DMD和BMD患儿临床表现均为对称性、
进行性加重的骨骼肌无力和萎缩.DMD 具有起病

早、病情重、进展快及预后差的特点[５].BMD病情轻,
预后相对较好[６].既往研究[７,８]指出早期、长期使用

糖皮质激素可提高 DMD患儿的生存质量,延长患儿

寿命.目前国内外 DMD相关共识及指南[９,１０]均建议

DMD患儿长期使用糖皮质激素;权衡长期使用糖皮

质激素的不良反应,国内外指南中通常不建议 BMD
患者使用或长期使用糖皮质激素.因此,抗肌萎缩蛋

白病患儿精准的分型诊断有助于 DMD患儿的治疗获

益最大化,以及 BMD患儿过度治疗风险规避.基因

测序[１１,１２]和肌肉活检[１３,１４]是目前抗肌萎缩蛋白病的

主要确诊和分型方式.然而基因检测并不能覆盖

DMD基因突变的所有类型[１５].肌肉活检具有侵入

性,增加了患儿肌肉活检程序的潜在并发症[１６].
常规 MRI显示DMD与BMD下肢肌肉的基本病

变即脂肪浸润、炎性水肿分布规律相近,鉴别二者具有

一定的难度.功能磁共振有助于定量观察疾病的细微

变化,利于诊断及鉴别、病变评估及随访,MＧDixon
Quant定量技术无需经过转换和计算即可测量肌肉脂

肪分数(fatfraction,FF),可精确反映脂肪浸润程度;

T２Ｇmapping技术是 T２弛豫时间(即 T２值)的定量测

量,而 T２弛豫时间在很大程度上取决于组织的含水

量,因此该技术能够反映肌肉炎症水肿改变.国内既

往关于定量 MRI(qMRI)对鉴别抗肌萎缩蛋白病分型

的研究较少.
综上,本研究通过多回波 MＧDixonquant技术和

T２Ｇmapping技术分析DMD和BMD患者的大腿肌肉

脂肪浸润及炎性水肿程度,旨在探究二者在鉴别抗肌

萎缩蛋白病分型中的应用价值.

材料与方法

１病例搜集

纳入２０２２年１月－２０２３年３月在本院经基因和

(或)组织病理活检确诊抗肌萎缩蛋白病患儿共７５例,
其中DMD、BMD患儿分别约５０例、２５例.所有患儿

均进行双下肢 MRI检查.

２MRI数据采集

采用Philip３．０T 超导磁共振成像仪,１６通道体

部相控阵列线圈.患者取仰卧位、足先进,大腿自然放
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图１　８岁 DMD患儿 ROI勾画示意图.以右侧大腿股

外侧肌、大收肌最大层 面 为 例.a)表 示 在 轴 面 T１WIＧ
DixonＧ反相位图像上分别勾画股外侧肌、大收肌 ROI(绿

线框:不规则形为股外侧肌、三角形为大收肌)最大横截

面;b)与a图对应的 MＧDixonQuant序列原始灰度图

像,复制 RIO,自动生成FF值;c)与b图对应的 MＧDixＧ
onQuant序列彩色编码图像;d)与a图对应的 T２ＧmapＧ
ping原始灰度图像,复制 RIO,自动生成 T２值;e)与d
图对应的 T２Ｇmapping彩色编码图像.

松状态下以大腿中段为中心进行扫描,扫描范围自双

侧髂前上棘至股骨远端.扫描序列包括轴面 T１WIＧ
Dixon序列、轴面多回波 MＧDixonQuant序列、轴面

T２Ｇmapping序列.不能配合检查的患儿行１０％水合

氯醛(青岛)０．５mL/kg灌肠镇静,最大剂量不超过

１０mL.待 熟 睡 后 进 行 检 查.总 扫 描 时 间 约 １５~
２５min.

扫描参数①轴面 T１WIＧDixon:TR７００ms,TE
９ms,层 厚 ５mm,层 间 距 １ mm,FOV ２８０ mm×
２００mm,采集次数１,翻转角度８°;②轴面多回波 MＧ
DixonQuant序列,(３DＧFFE,TR/TE/ΔTE＝７．４ms/

１．３ms/１．０ms,６个回波,FOV２８０mm×２００mm,采
集矩阵１３８×１００,体素大小２mm３×２mm３×５mm３;
层间距－２．５mm,层数１００,采集次数１,翻转角度３°,
扫描时间１min５９s).③轴面T２Ｇmapping序列:回波

链长度 ６,TR２０００ms,TE 分别为 １３ms、２６ms、

３９ms、５２ms、６５ms和 ７８ms,层厚 ５mm,层间距

２mm,FOV２８０mm×１８０mm,采集矩阵２４３×１８８,
体素大小１．１５mm３×０．９５mm３×５mm３.

３纳入及排除标准

纳入标准:①所有患儿均由基因检测和(或)病理

活检证实;②患儿能够配合完成磁共振检查;③图像质

量合格.
排除标准:①任何其他已知疾病史,包括可能改变

骨骼或肌肉代谢的任何其他神经肌肉、代谢或内分泌

疾病者;②MRI禁忌症者;③MRI图像质量无法满足

研究者,如运动伪影过大,无法确定下肢各肌肉边界

者.所有受试者监护人均签署知情同意书,该研究已

通过深圳市儿童医院医学伦理委员会批准(批件号

２０２１１１６).

４MRI数据处理

将 MRI成像轴面 T１WIＧDixon图、轴面多回波

MＧDixonQuant图、轴面 T２Ｇmapping图上传至 PhilＧ
lips３．０后处理工作站.由２名放射科医生(１名为具

有１０年以上儿科影像工作经验且经过培训的主治医

师,另１名为具有２年工作经验的放射科住院医师)在
对研究设计和受试者的临床信息不知情的情况下独立

于轴面 T１WIＧDixonＧ反相位解剖像上股骨大转子中心

水平评价臀大肌、阔筋膜张肌,股骨长度约１/２水平评

价股外侧肌、股直肌、股中间肌、缝匠肌、股薄肌、长收

肌、大收肌、半腱肌、股二头肌长头,股骨长度约下１/３
水平评价股内侧肌、半膜肌、股二头肌短头共１４块肌
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　图２　８岁抗肌萎缩蛋白病患者大腿约１/２水平轴面 MRI图像.a)表示

８岁 DMD 患儿大腿约１/２水平轴面 MＧDixonQuant(上图)和 T２ＧmapＧ
ping(下图)序列原始灰度图像;b)与a图对应的 MＧDixonQuant和 T２Ｇ
mapping序列彩色编码图像;c)表示８岁BMD患儿大腿约１/２水平轴面

MＧDixonQuant(上图)和T２Ｇmapping(下图)序列原始灰度图像;d)与c图

对应的 MＧDixonQuant和 T２Ｇmapping序列彩色编码图像.DMD患儿大

腿肌肉彩色编码图像信号较BMD患儿大腿肌肉彩色编码图信号混杂、不

均匀增高,说明 DMD患儿大腿肌肉脂肪浸润和炎症水肿程度相对于同年

龄BMD患儿更重.

表１　DMD组、BMD组各肌肉平均FF值和１４块肌肉平均FF值　(％)

肌肉名称
组别

DMD组 BMD组
Z P

臀大肌 ２７．０６±１９．３３ ９．２４±２０．４７ －４．８０８ ＜０．００１
阔筋膜张肌 １３．３８±１９．０４ ６．８４±１４．９９ －２．１０２ ０．０３６
股外侧肌 １３．８６±１７．１６ ３．００±４．４４ －３．２１５ ０．００１
股中间肌 １４．４２±１８．２４ ２．４８±２．０４ －４．２４０ ＜０．００１
股内侧肌 １５．３４±１９．２４ ８．３２±７．６４ －２．１０４ ０．０３５
股直肌 １２．８６±１７．７０ ２．６８±３．１２ －３．３６９ ０．００１
缝匠肌 ７．２６±１０．２０ ３．４８±３．４５ －１．６５６ ０．０９８
长收肌 ７．８４±１５．６８ １．５２±１．５０ －１．８７８ ０．０６０
大收肌 ２２．８２±２２．８４ ５．９２±６．５６ －４．２２３ ＜０．００１
股薄肌 ３．７６±６．７５ １．０８±１．５５ －２．０１２ ０．０４４
半膜肌 ９．１０±１４．７３ ２．８８±３．４９ －３．０３５ ０．００２
半腱肌 ７．４６±１４．４０ ２．３６±１．９３ －２．０９７ ０．０３６
股二头肌长头 １１．８６±１６．８０ ７．６８±１８．００ －２．３６５ ０．０１８
股二头肌短头 １２．０４±１５．１０ ３．６４±４．１８ －３．５７６ ＜０．００１
１４块肌肉 １２．７９±１５．４２ ４．３９±３．４２ －２．９３９ ０．００３

　　　　　　　　　注:P＜０．０５表示结果具有统计学意义.

肉的最大横截面,并进行感兴趣区

(regionofinterest,ROI)勾 画.
整个ROI勾画过程应沿肌肉边界

内约１mm,尽量避开筋膜、脂肪、
血管及骨组织;之后将 ROI分别

复制 至 MＧDixon Quant图 像 和

T２Ｇmapping 图 像,由 Phillips
３．０T后处理工作站自动得到各肌

肉 FF 值、T２值.勾画示意图见

图１.并生成伪彩图观察各肌肉

脂肪浸润、炎性水肿的异质性(图

２).最后取二者所得数据平均值

并计算１４块肌肉平均 FF值、T２
值.

５统计分析

采用SPSS２２．０软件进行统

计学分析.对所有数据的计量资

料用x±s表示;采用两独立样本

比较的 MannＧWhitneyU 检验比

较 DMD 组和 BMD 组各肌肉 FF
值、T２值的差异.绘制受试者１４
块肌肉平均 FF值、T２值的工作

特征(ROC)曲线,并分别计算曲

线下面积(AUC).当P＜０．０５时

认为差异具有统计学意义.

结　果

纳入共７５例患者,均为男性,
平均 年 龄 约 ７．２４±２．９６.其 中

DMD组５０例,年龄范围为２~１３
岁,平 均 年 龄 约６．６４±２．８２岁 ;
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图３　１４块肌肉平均FF值、平均 T２值鉴别 DMD和

BMD的 ROC曲线.

表２　DMD组、BMD组各肌肉平均 T２值和１４块肌肉平均 T２值　(ms)

肌肉名称
组别

DMD组 BMD组
Z P

臀大肌 ５６．９６±１０．５６ ４２．４４±５．９５ －５．７２６ ＜０．００１
阔筋膜张肌 ４７．８８±１０．３１ ３８．４３±４．１３ －４．９１２ ＜０．００１
股外侧肌 ４９．８０±１０．８１ ３８．５５±３．９５ －５．８１６ ＜０．００１
股中间肌 ５０．９２±１０．７５ ３９．０４±３．３０ －６．１８２ ＜０．００１
股内侧肌 ５２．０５±１０．８８ ４０．０２±４．９３ －５．３３９ ＜０．００１
股直肌 ４８．７１±９．５７ ３８．７４±４．００ －５．２９９ ＜０．００１
缝匠肌 ４４．６６±６．５５ ３８．８９±３．５８ －４．３５５ ＜０．００１
长收肌 ４４．７６±７．６６ ３７．２１±２．４４ －５．８１６ ＜０．００１
大收肌 ５３．６３±１２．２３ ３９．０３±５．８６ －５．６０８ ＜０．００１
股薄肌 ４０．５１±４．６５ ３５．３１±２．６２ －５．３７８ ＜０．００１
半膜肌 ４４．７９±９．２０ ３７．７６±３．７４ －４．７１５ ＜０．００１
半腱肌 ４２．０４±９．５２ ３６．９４±４．６５ －４．６４８ ＜０．００１
股二头肌长头 ４６．０１±１１．９２ ３８．２９±４．７７ －４．５９１ ＜０．００１
股二头肌短头 ４７．３２±９．２５ ３７．９２±４．０３ －５．４８５ ＜０．００１
１４块肌肉 ４７．８６±８．６８ ３８．４７±３．２２ －５．９６２ ＜０．００１

　　　　　　　　　注:P＜０．０５表示结果具有统计学意义.

BMD组２５ 例,年龄范围为 ２~１５ 岁,平均年龄约

８．４４±２．９３岁.

１DMD组和BMD组各肌肉 FF值和１４块肌肉

平FF值比较

DMD组臀大肌 FF值最高,其次是大收肌、股四

头肌,以股薄肌、缝匠肌及长收肌最低;BMD组臀大肌

FF值最高,其次是股内侧肌,以股薄肌、长收肌最低.
除缝匠肌及长收肌(P＞０．０５)外,DMD 组其余１２块

肌肉FF值、１４块肌肉平均FF值均高于BMD组,差
异具有统计学意义(P＜０．０５,表１).

２DMD组和BMD组各肌肉 FF值和１４块肌肉

平 T２值比较

DMD组臀大肌 T２值最高,其次是大收肌、股四

头肌,以股薄肌、半腱肌最低;BMD组以臀大肌 T２值

最高,其次是股内侧肌,以股薄肌、半腱肌最低.DMD
组各肌肉 T２值及１４块肌肉平均 T２值均高于对照

组,差异具有统计学意义(P ＜０．０５,表２).

３FF值与 T２值对DMD组和对照组的鉴别诊断

效能

１４块 肌 肉 平 均 FF 值、T２ 值 鉴 别 DMD 组 与

BMD组的 AUC分别为０．７０９(０．５９１~０．８２８)、０．９２４
(０．８５７~０．９９２);１４块肌肉平均 T２值鉴别二者的最

佳临 界 值 为 ４１．５５ms,灵 敏 度 ８６％,特 异 度 ８８％
(图３).

讨　论

抗肌萎缩蛋白病为儿童最常见 DMD基因缺陷性

肌肉疾病,根据抗肌萎缩蛋白缺失的数量和质量,可分

为临床表现较重的 DMD和相对较轻的BMD[１７].两

者临床诊疗及管理措施大相径庭,因此如何鉴别DMD
和BMD具有重要临床意义.尽管基因检测和肌肉活

检是主要的诊断方法,既往研究[１８]指出由于存在“阅
读框规则”的例外情况,不应仅依靠变异分析来进行

DMD和BMD之间的鉴别诊断.肌肉活检因其有创

操作增加患儿的痛苦、重复性差,并且取材部位较为局

限,若选择不当容易造成结果的假阴性[１９,２０].谨慎的

做法是将临床表现、基因检测结果与 MRI表现相关

联[１４].然而,DMD和BMD为同一基因致病性变异所

致的进行性肌肉疾病,常规 MRI技术显示两者病变模

式相似,对两者的鉴别诊断存在困难.因此,定量

MRI对二者的鉴别诊断研究契合临床需求.
多回波 MＧDixonQuant序列是在传统 Dixon技

术基础上进行了改进和优化,采用６个回波时间,以校

正T２∗衰减,通过增加回波数和小翻转角度采集可减

少 T１的偏差,进一步提高脂肪定量的精确性[２１].另
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外,MＧDixonQuant可直接得到肌肉脂肪分数图,不需

要经过任何转换和计算,通过勾画感兴趣区后得到FF
值,并可生成彩色编码图用于观察各肌肉脂肪浸润的

异质性[２２].
本研究结果显示 DMD组和BMD的脂肪浸润分

布规律具有相似性,DMD组臀大肌 FF值最高,随后

是大收肌、股四头肌,以股薄肌、缝匠肌及长收肌 FF
值最低;BMD组臀大肌FF值最高,其次是股内侧肌,
以股薄肌、长收肌 FF值最低.说明抗肌萎缩蛋白病

患儿双下肢主要承重肌肉如臀大肌、大收肌及股四头

肌肌肉脂肪替代率较高,脂肪化程度较为严重,而非承

重肌肉如股薄肌、缝匠肌及长收肌在脂肪浸润过程中

受累程度相对较轻.这种选择性受累的模式具体机制

目前尚不清楚,学者[２３,２４]推测可能与肌纤维类型和肌

肉在运动中作用方式存在差异所致即臀大肌、大收肌

及股四头肌作为人体主要承重或经常活动肌肉,在运

动过程中因向心作用,肌细胞胞膜承受的机械牵张力

更大,更容易受到损伤;而股薄肌、缝匠肌及长收肌均

为较薄弱的带状肌,作为辅助结构,在日常的收缩运动

中所受的负荷力量较小,损伤更轻.比较 DMD 组和

BMD组各肌肉 FF 值发现,除缝匠肌及长收肌外,

DMD组其余１２块肌肉FF值均明显高于BMD组,提
示DMD组肌肉中具有明显的脂肪浸润且肌肉脂肪化

程度高于 BMD 组,与既往肌肉病理结果一致,预测

DMD组患儿肌肉功能更差.说明定量 MRI技术测量

肌肉FF值对抗肌萎缩蛋白病分型的鉴别诊断有一定

的意义,可进一步提高 DMD 和 BMD 的鉴别诊断效

能.

T２Ｇmapping技术是测量核磁共振信号衰减常数

的一种成像方法,采用多回波快速自旋回波记录垂直

于磁场方向的原子核自旋磁矩自最大衰减至３７％所

需的时间即 T２值.以此成像并将生成的灰度图转换

为具有代表 T２弛豫时间范围色标的彩色编码图.该

技术的优点之一是 T２值的大小仅由磁场强度和核素

种类决定,与 MRI系统的技术规格无关,可以反映肌

肉的炎性水肿程度[２５]并且可用于评估相关肌肉病的

严重程度[２６].
本研究结果显示 DMD组和BMD组患儿大腿肌

肉的炎性水肿情况均表现出特定的分布模式,两组患

儿均以臀大肌 T２值最高,股薄肌、半腱肌最低;二者

肌肉在炎性水肿方面受累方式相似并且符合疾病由近

端向远端累及的分布特点[２７].此外,两组患儿均以臀

大肌 T２值最高,说明在抗肌萎缩蛋白病患儿双下肢

肌肉中,臀大肌炎性水肿程度更重,我们猜想该结果可

能与臀大肌在日常发挥作用过程中负荷较大,容易激

活体内相关炎症因子有关.本研究还发现无论是

DMD还是BMD,臀大肌始终具有最高的脂肪浸润率

和最高的 T２值,提示该肌肉且可作为最准确的疾病

活动指标,可在随访期间用于评估治疗反应,从而避免

重复侵入性的肌肉活检.比较两组患儿１４块肌肉的

T２值发现,DMD组各肌肉 T２值均高于BMD组,说
明DMD的肌肉炎性水肿程度较BMD重,与既往研究

结果一致[２８],符合疾病的病理生理机制,说明了尽管

DMD与BMD的骨骼肌肉损伤模式相似,但 DMD患

者肌肉的损伤程度和炎症反应更严重,即使在 DMD
受累较轻的肌肉中,也可观察到二者的差异.我们推

测是由于BMD患儿存在部分的、截短的肌营养不良

蛋白,尚能发挥一定的保护作用,在肌肉损伤后引起炎

症反应程度相对较轻.通过绘制１４块肌肉平均 FF
值、T２值鉴别 DMD组和BMD组的受试者工作特征

曲线(ROC曲线)发现１４块肌肉平均FF值、T２值鉴

别DMD和BMD两组患儿均具有较高的诊断效能,以

１４块肌肉平均 T２ 值的鉴别效能最高,AUC 约为

０．９２４,在１４块肌肉平均 T２值约为４１．５５ms时区分

DMD和BMD患儿有较高敏感性和特异性,说明 T２Ｇ
mapping技术鉴别抗肌萎缩蛋白病分型可能优于多回

波 MＧDixonquant技术.
综上,多回波 MＧDixonquant技术和 T２Ｇmapping

技术均可高效的鉴别抗肌萎缩蛋白病患儿,基于 T２Ｇ
mapping技术的肌肉 T２值测量具有更高的诊断效

能,具有一定的临床意义.
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