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高通量测序技术在确认病原微生物中存在的问题与挑

战
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摘要：通过宏基因组二代测序（ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，ｍＮＧＳ）技术确认病原微生物已成为新发、突发、罕见及
常规检测阴性的感染性疾病诊断的重要手段，这项技术提高了临床对感染性疾病的认识，成为精准诊疗的重要驱动力。该文

就 ｍＮＧＳ在临床应用中的问题展开讨论。
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　 　 １９９８年首次提出宏基因组的概念［１］，２０００ 年，
宏基因组学的应用从环境拓展到临床。宏基因组

二代测序（ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，
ｍＮＧＳ）技术通量高，一次能对几十万到几百万条核
酸序列测序，可无偏倚检测标本中所有的微生物种

类，生物信息学分析后可从结果中获得与感染相关

的病原微生物信息［２］。测序成本的指数级下降推

动了 ｍＮＧＳ技术的临床开展［３］。２０１９ 年底，ｍＮＧＳ
对新型冠状病毒的快速确认在认知突发的疫情中

发挥了重要作用。尽管传统病原学诊断技术不断

发展，但仍有近 ５０％的感染病原不明。ｍＮＧＳ 测序
技术为不明原因的疑难重症、新发、突发病原体的

鉴定提供了新的选择，成为临床实验室的重要技术

补充。虽然 ｍＮＧＳ 在感染性疾病的诊断中凸显出
巨大优势与潜力，但该技术从研究走向临床仍面临

诸多挑战。

１　 ｍＮＧＳ的临床应用

１．１　 感染性疾病的诊断与鉴别诊断　 传统微生物
鉴定方法（培养、免疫学方法、ＰＣＲ）一次只能检测
一种或有限的病原微生物，ｍＮＧＳ 针对临床标本中
所有核酸物质，包括 ＤＮＡ 和 ／或 ＲＮＡ，无偏倚检测
病毒、细菌、真菌和寄生虫等［４］，主要用于中枢神经

系统、呼吸系统和循环系统感染性疾病的诊断与鉴

别诊断［５］。研究表明，ｍＮＧＳ 可有效帮助临床医生
排除活动性中枢神经系统感染［６］，快速鉴定出新型

经蜱传播的 Ｐｏｗａｓｓａｎ 病毒［７］，还可明确病原微生

物与疾病之间的新型因果关系［８］，诊断结核性肝脓

肿［９］及免疫缺陷患者的混合感染［１０］等。此外，对

测序数据进行二次分析还可获得系统发育谱

系［１１１２］、耐药性预测及确定耐药基因等遗传信

息［１３］。

１．２　 微生物种群与疾病的关系　 利用 ｍＮＧＳ 对微
生物种群及其可能参与的急慢性病进行研究，促进

了益生菌的开发利用，可用于治疗艰难梭菌的感

染［１４］，并证明对孕期母体及胎儿有益［１５］。同时，越

来越多的研究显示微生物种群的组成与多种疾病

相关，如克罗恩病［１６］、结直肠癌［１７］、２ 型糖尿
病［１８１９］、坏死性小肠结肠炎［２０］、肥胖症［２１］和孤独

症［２２］等。宏基因组学技术将成为研究微生物群落

与人体健康关系的重要手段。

１．３　 转录组学分析的优势　 ＲＮＡ的表达通常与微
生物转录活性有关，检测 ＲＮＡ 可能有助于区分感
染与定植［２３］或病原微生物的存活与死亡［２４］。分析

人类宿主的转录组学可增强对宿主－微生物相互作
用的认识，尤其在病原微生物短暂存在时，根据人

类特异性宿主免疫反应间接诊断，可能会提高 “窗

口期”检测的敏感性，如莱姆病［２５］或某些虫媒病毒

感染等。还可根据宿主 ＲＮＡ对活动性结核病作出
预测［２６］。疾病的诊断与鉴别诊断是特异性宿主转

录组学分析的另一个发展方向，一项研究表明，同

时评估呼吸道病原微生物、呼吸道微生物种群和宿
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主转录组可使下呼吸道感染的阴性预测值达到

１００％［２３］。

２　 确认病原微生物的问题与挑战

　 　 受测序灵敏度、取样及病程变化、实验室检测
能力及生物信息学分析水平的影响，ｍＮＧＳ 阳性或
阴性结果不能作为临床诊疗决策的唯一依据，结果

的准确性与标本处理、文库制备、上机测序及生信

分析的任一个环节的质量控制密切相关。ｍＮＧＳ
结果判读应结合临床与微生物专业知识。

２．１　 标本质量
２．１．１　 采样时机　 通常认为症状超过 １ 个月的亚
急性和慢性感染者可在较长时间内获取含有微生

物核酸的标本，如感染钩端螺旋体 ４ 个月［２７］、患囊

虫病 １年［２８］，ｍＮＧＳ检测仍可阳性。但急性感染病
毒（如西尼罗河病毒）仅在发病的最初几小时或几

天出现在脑脊液（ｃｅｒｅｂｒｏｓｐｉｎａｌ ｆｌｕｉｄ，ＣＳＦ）中［２９］，

错过急性期可能造成假阴性。此外，采样前使用抗

菌药物也可造成假阴性。因此，应尽可能在急性期

采集标本送检 ｍＮＧＳ，若未能在急性期取得标本，
应谨慎解释假阴性结果。

２．１．２　 标本采集　 标本采集应无菌操作，防止污染
造成假阳性结果，如腰椎穿刺获得的 ＣＳＦ 标本、持
针器肘静脉采集的血液标本可能会受到正常皮肤

微生物的污染［３０］，溶血性 ＣＳＦ 使 ＲＮＡ 病毒检测的
敏感性降低［３１］等。理想情况下，应优先选择经过

验证的、不含 ＤＮＡ ／ ＲＮＡ的采集容器。严格遵守标
本采集原则对降低污染风险至关重要。

２．１．３　 转运和存储　 标本的转运和存储同样会影
响检测结果。血清或 ＣＳＦ 标本在室温或 ４ ℃保存
数天，ＲＮＡ降解可使 ｍＮＧＳ产生假阴性结果。金属
离子螯合剂 ＥＤＴＡ可抑制核酸酶和蛋白酶活性，使
核酸稳定性增强，因此应尽量取新鲜标本立即送

检，如需延迟处理，ＥＤＴＡ抗凝血液或血浆比血清更
可取［３２］。

２．２　 核酸含量及质量
２．２．１　 核酸含量 　 ｍＮＧＳ 是一种直接核酸检测方
法，通过回收基因组 ＤＮＡ 或 ＲＮＡ 鉴定病原微生
物。如果标本中不包含病原微生物核酸或核酸含

量较低，则可产生假阴性结果，如局限性脑脓肿、一

过性感染或低滴度（＜１００个拷贝）感染等。急性传
染病精确诊断（Ｔｈｅ Ｐｒｅｃｉｓｉｏｎ Ｄｉａｇｎｏｓｉｓ ｏｆ Ａｃｕｔｅ Ｉｎ
ｆｅｃｔｉｏｕｓ Ｄｉｓｅａｓｅｓ，ＰＤＡＩＤ）的一项研究表明，与传统
检测方法相比，５８例明确诊断为神经系统感染的患

者中有 ２６ 例（４５％）ｍＮＧＳ 检测结果为假阴性，其
中 １１例通过血清学诊断（如西尼罗河病毒），７ 例
为局限性脑脓肿，６例序列数低于报告阈值，２ 例未
检测到病原微生物核酸［１１］。

２．２．２　 核酸提取方法 　 ｍＮＧＳ 技术的准确性依赖
于不同类别微生物核酸的提取效率。不同微生物

细胞壁组成不同，核酸提取效率不同，如真菌、分枝

杆菌细胞壁较厚，若不使用特殊的破壁处理方法，

较低的核酸提取效率会产生假阴性结果。

２．２．３　 人源核酸去除与富集　 低丰度病原微生物
须进行核酸富集或宿主核酸去除，去除效率过低或

过高均可能降低检测灵敏度，产生假阴性结果。目

前，已开发出多种制备 ＲＮＡ 文库的人源核酸的去
除方法，如利用 ＤＮａｓｅ Ⅰ去除人源 ＤＮＡ［３３］，抗人源
线粒体和核糖体 ＲＮＡ 抗体可去除标本中 ５０％ ～
８０％的人源核酸［３４］，但当病原微生物核酸含量极低

时作用甚微，额外添加试剂还可能增加外源背景污

染［３５］，尚无针对 ＤＮＡ 文库的有效去除与富集办
法。市售的 ＤＮＡ 富集试剂盒富集效率有限，如
ＮＥＢＮｅｘｔ微生物 ＤＮＡ 富集试剂盒（美国纽英伦生
物技术公司）和 ＭｏｌＹｓｉｓ Ｂａｓｉｃ 试剂盒（德国 Ｍｏｌｚｙｍ
公司）［３３］。另外，有研究表明利用非离子表面活性

剂预处理标本，可使人源细胞裂解而保留和富集具

有细胞壁的微生物（如细菌和真菌），然后用

ＤＮａｓｅ Ⅰ降解背景 ＤＮＡ，可使微生物核酸达到
１ ０００倍以上富集［３３］。但无细胞壁的病原微生物

（如支原体或寄生虫）可能也会在预处理阶段被去

除，造成假阴性结果。因此，去除人源核酸的方法

选择需结合临床检测目的。

２．３　 测序方案
２．３．１　 测序策略 　 ｍＮＧＳ 测序策略包括 ＤＮＡ 和 ／
或 ＲＮＡ测序，不同测序策略会影响某些病原微生
物检测结果的准确性。在拟诊基础上，深入了解各

种测序策略适应症对临床医生选择合适的检测项

目具有重要意义。ＤＮＡ测序可检测除 ＲＮＡ病毒以
外的病原微生物，ＲＮＡ测序除可检测 ＲＮＡ病毒、反
映病原微生物转录活性外，还可对转录组学及宿主

特异性免疫反应作进一步分析。因此，若临床已排

除病毒感染，可直接进行 ＤＮＡ 测序。当怀疑病毒
感染，尤其是呼吸道、血液、ＣＳＦ 标本，或临床表现
复杂、无特定怀疑方向时，应同时进行 ＤＮＡ和 ＲＮＡ
测序。如果仅进行 ＤＮＡ测序可能会造成假阴性。
２．３．２　 测序深度　 测序深度即单个样本可获得多
少单个序列。不同类型的临床标本中宿主核酸含
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量不同，应达到的测序深度的要求也不同。原则上

背景简单的标本如 ＣＳＦ、血浆等（人源核酸含量
低），较低的测序数据量即可满足病原微生物检出

要求。但背景复杂的标本（如痰液和胸腹水标本）

不仅需要增加测序深度，还应进行适当的人源核酸

去除以确保检测的敏感度。有共识建议 ＣＳＦ 高通
量测序序列数应为 ２ ０００ 万条（２０ ｍｉｌｌｉｏｎ，２０ Ｍ），
痰液和胸腹水的序列数应分别为 ８ ０００ 万条（８０
ｍｉｌｌｉｏｎ，８０ Ｍ）和 １ 亿条（１００ ｍｉｌｌｉｏｎ，１００ Ｍ）。一般
情况下，测序数据量提升可显著提高灵敏度。以血

流感染为例，每个样本平均测序深度达到 ２０ Ｍ 序
列时，总体灵敏度为 ３１％［３６］；２４ Ｍ 序列时，灵敏度
达到 ４８％；当每个样本平均数据量达到 ３３ Ｍ 序列
时，总体灵敏度可达到 ７１％［３７］。但是在测序饱和
的情况下，增加测序深度将极大增加成本且不再增

加测序数据量。合适的测序深度对不同标本的病

原体的检测至关重要。

２．４　 生物信息学分析
２．４．１　 序列质量　 一次高通量测序可产生数千万
条短序列，得到下机数据后，首先应进行质量评估

以保证序列可用性。评估指标包括 Ｑ２０占比、接头
污染比例、有效序列长度及数据的有效比对率等。

如果下机序列未进行质量评估，测序接头、低质量

序列（如 Ｑ２０ 质量碱基比例少于 ３０％的序列）、低
复杂度序列及重复序列未能有效去除，将无法保障

作为微生物鉴定的输入序列的质量，无法保证结果

准确性。

２．４．２　 人源序列 　 ｍＮＧＳ 检测灵敏度与下机数据
中人源序列含量有关。标本类型不同，人源序列占

下机总序列的比例不同，如脑膜炎患者 ＣＳＦ 中
９７％～ ９９％的序列可能是人源序列［２３］。如果宿主

产生较强的免疫反应，标本中白细胞升高，病原微

生物的相对序列数将进一步降低。生物信息分析

时若能有效去除人源序列，将提高微生物检测的分

析灵敏度。这就要求用于人源序列比对的数据库

尽可能完整，应至少包括人基因组、转录组、线粒

体、核糖体等序列。如果人源数据库不完整，人源

序列去除不充分，将对后续微生物序列的比对与分

析产生较大干扰。

２．４．３　 微生物数据库 　 多数测序公司选择 ＮＣＢＩ
数据库进行微生物序列比对，该数据库包含来自全

球所有已知生物的基因组序列，数据库庞大，部分

基因组草图或序列包含错误信息，可能会使标本的

低质量读数（即计算噪声）与错误注释的序列或数

据库条目中的污染序列相匹配而导致假阳性结果。

与 ＮＣＢＩ比对的序列，如有必要需进行二次验证。
高精度的数据库（如 ＦＤＡ Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ Ｖｉｒａｌ Ｄａｔａｂａｓｅ，
ＲＶＤＢ［３８］）包含已知病原微生物的高质量基因组信
息，可减少微生物匹配错误的可能性，但未包含在

该数据库中的病原微生物可能会因匹配不到而产

生假阴性。应鼓励有实力的实验室根据我国感染

性疾病特点自建数据库。

２．４．４　 污染菌　 对过滤后的数据进行微生物鉴定，
首先应确定致病菌（一种或多种）与污染物（如皮

肤正常菌群或实验室与试剂中的污染物）的比例。

有研究表明，在常用的 ＤＮＡ 提取试剂及其他试剂
中，外源 ＤＮＡ普遍存在，严重影响结果判读，特别
是微生物含量低的标本［３９］。为最大限度减少低水

平微生物污染导致的假阳性结果，可建立检测阈值

标准，如 ＣＳＦ 中某些代表性微生物的检出下限为
０．１６ ＣＦＵ ／ ｍＬ，若病原微生物丰度低于检测限将产
生假阴性结果［３１］。生物信息分析应结合临床，否

则可能会漏掉或错报重要病原微生物。

２．５　 标准化
２．５．１　 缺乏参考标准及质控品　 大多数可用的标
准品都是针对特定应用高度定制的，如 Ｚｙｍｏ
ＢＩＯＭＩＣＳ微生物种群标准品（ＺｙｍｏＢＩＯＭＩＣＳ Ｍｉｃｒｏ
ｂｉａｌ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ Ｓｔａｎｄａｒｄ），主要用于微生物种群及
细菌和真菌宏基因组学分析［３８］。美国国家标准与

技术研究所（ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｓｔａｎｄａｒｄｓ ａｎｄ
Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，ＮＩＳＴ）的标准品只包含细菌。当前，实
验室多自建质控品，利用“无模板”（即无菌水）或

标本采集过程中的皮肤正常微生物菌群、试剂及实

验室中的污染菌等构建背景污染菌模型。但由于

缺乏通用的参考标准和质控品，无法确保 ｍＮＧＳ 分
析的质量及稳定性，无法比较不同实验室间的检测

性能。

２．５．２　 缺乏标准化的工作流程 　 目前，尚无针对
ｍＮＧＳ的标准化程序，尚无 ＦＤＡ批准的用于感染性
疾病诊断的 ｍＮＧＳ 方法。各实验室工作流程高度
个性化［４０］，从样品制备、试剂选择、测序过程到最

终的生物信息分析管道等关键的工作流程不尽相

同，缺乏标准化和方法验证，无法评估不同实验室

结果，无法保证测序的准确性。

２．６　 确认实验　 由于不同类型微生物基因组长度
和测序平台存在差异，无法针对所有微生物建立统

一的阴阳性判读标准［４１］，临床应对 ｍＮＧＳ 的结果
持谨慎态度。ｍＮＧＳ 阳性不一定是病原体阳性，需
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要第二种方法或标志物验证；如是病原体阳性，也

不一定都是致病菌，必须结合临床进行解释，必要

时可与微生物学和分子生物学等专家共同研讨。

在临床标本中发现非典型或新型病原微生物时应

进行确认实验，如正交试验、血清学及特异性核酸

扩增等，如有必要还应进行细胞培养或动物模型试

验加以验证。

２．７　 其他挑战 　 尽管宏基因组学快速发展，但在
临床实验室开展该技术仍然问题诸多。高成本、非

医保仍是开展 ｍＮＧＳ 的主要障碍。实验室面临的
主要问题是缺少临床应用及标准化操作的专家共

识或指南、缺乏通用参考标准及验证方法、缺乏规

范化的检测体系及全过程质量控制；绝大多数提供

报告的检测实验室无资质，未认可；针对检测到的

微生物，无法明确是致病菌、定植菌还是污染菌；新

的研究成果如何实时转变为临床所用等。

３　 展望

３．１　 推动 ｍＮＧＳ在临床实验室的认证　 国外一家
临床微生物实验室已成功开发并验证了一种用于

神经系统感染性疾病的 ｍＮＧＳ 检测方法，可从 ＣＳＦ
中全面检测与脑膜炎和脑炎相关的病原微生物，并

获得了临床实验室改进法案修正案（Ｃｌｉｎｉｃａｌ Ｌａｂｏ
ｒａｔｏｒｙ Ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ Ａｍｅｎｄｍｅｎｔｓ，ＣＬＩＡ）认证［４２］。此

实验室正在对检测其他标本及感染类型的 ｍＮＧＳ
进行临床性能验证，这将推动 ｍＮＧＳ 的临床实施并
为其他实验室提供参考。在未来，随着参考品和质

控品的研发、共识及指南的出现以及更多标准化

ｍＮＧＳ平台的建立，不同实验室间的评估及验证将
得以实现，测序结果将更加精准。

３．２　 方法学优化　 试剂盒及环境中的污染物不易
去除，准确识别污染物对于 ｍＮＧＳ 结果解释至关重
要，已有研究通过检测质控品鉴别出试剂和实验室

环境中的常见污染菌并提出了相关指南［３５］。以此

建立基准数据库，如脑膜炎和眼内炎的常见污染微

生物数据库［４３４４］，有利于消除正常微生物种群和环

境污染物的干扰并提高结果的准确性［４５］。另外，

有一些研究开发统计模型确定 ｍＮＧＳ 产生数据的
优先次序，对鉴定的微生物进行排序，简化结果判

读（例如 Ｚ分数算法）［４５４６］。
３．３　 软硬件创新　 新一代测序仪（如 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｎｏ
ｖａＳｅｑ仪器）的输出量大大提高。机器人批量处理
标本将显著提高实验室自动化程度。微流控设备

（如 ＶｏｌＴＲＡＸ１１６）将使 ｍＮＧＳ在床旁检验（ｐｏｉｎｔｏｆ

ｃａｒｅ ｔｅｓｔｉｎｇ，ＰＯＣＴ）领域得以开发利用［４７］。无需

ＰＣＲ即可测定无限长度的核酸序列的第三代单分
子测序技术，可直接检测到甲基化，同步表观遗传

学分析等［４８］。此外，编程人员正在不断开发、验证

和维护供临床使用的生物信息学管道，软件开发人

员不断更新生物信息学分析的各种算法。文库制

备方法、序列生成和生物信息学方面的技术进步正

以更低的成本实现更快、更全面的宏基因组分析，

相信在临床实验室专家、医生、制造商、平台和软件

开发人员、生物信息学家及统计学家等多学科的深

入合作下，ｍＮＧＳ应用之路会越走越远［４９］。

４　 小结

　 　 ｍＮＧＳ除用于感染性疾病的诊断外，还可用于
种群分析、转录组学分析等，但在其他领域的应用

依旧缓慢，多数尚未纳入常规临床实践。尽管

ｍＮＧＳ 仍不可能取代传统方法，但在某些情况下
ｍＮＧＳ作为一种补充技术必不可少。随着测序技
术的快速发展，预测几年内 ｍＮＧＳ 的检测速度和准
确性将得到显著提高。总之，ｍＮＧＳ 技术不断发展
成熟，有望成为一种快速、可靠的病原微生物鉴定

手段，并在不久的将来广泛应用于临床。
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（本文编辑：刘群）

·读者·作者·编者·

《临床检验杂志》２０２０年度审稿专家名单（按姓氏笔画排序）

　 　 万海英　 　 门剑龙　 　 马　 玲　 　 马筱玲　 　 王书奎　 　 王立新　 　 王扬天　 　 王　 伟
王伟佳　 　 王　 芳　 　 王　 宏　 　 王念跃　 　 王治国　 　 王学锋　 　 王胜军　 　 王恺隽
王绿娅　 　 王惠民　 　 王霄霞　 　 尹跃平　 　 叶向军　 　 田国力　 　 史伟峰　 　 成　 军
朱叶飞　 　 朱　 伟　 　 朱红楠　 　 朱明清　 　 朱易华　 　 朱宝生　 　 朱培元　 　 朱雪明
乔　 蕊　 　 伍严安　 　 伍昌林　 　 伍柏青　 　 伍　 勇　 　 任传利　 　 庄学伟　 　 刘文恩
刘东声　 　 刘树业　 　 刘　 勇　 　 刘根焰　 　 刘维薇　 　 齐　 名　 　 许争峰　 　 许宏涛
许建成　 　 孙长贵　 　 孙宏莉　 　 孙桂荣　 　 严永敏　 　 严茹红　 　 芦慧霞　 　 杜　 鸿
李水军　 　 李世宝　 　 李会强　 　 李芳秋　 　 李　 丽　 　 李伯安　 　 李君荣　 　 李金明
李莎莎　 　 李晓军　 　 李绵洋　 　 李智洋　 　 杨大干　 　 杨再兴　 　 杨　 勇　 　 杨瑞锋
吴　 卫　 　 吴元健　 　 吴文娟　 　 吴　 俊　 　 邱广斌　 　 邱　 骏　 　 何帮顺　 　 谷俊侠
汪俊军　 　 沈佐君　 　 宋亚军　 　 张东妹　 　 张传宝　 　 张时民　 　 张秀明　 　 张　 宏
张欣宗　 　 张建富　 　 张春妮　 　 张　 钧　 　 张　 洋　 　 张　 徐　 　 张琳琳　 　 张　 葵
张　 斌　 　 张　 裕　 　 张蜀澜　 　 陆金春　 　 陈东科　 　 陈军浩　 　 陈克平　 　 陈雨欣
陈　 鸣　 　 陈　 勋　 　 陈　 峰　 　 陈盛霞　 　 陈道桢　 　 邵启祥　 　 林　 颖　 　 欧启水
罗光华　 　 罗春丽　 　 周万军　 　 周万青　 　 周小玉　 　 周伟燕　 　 周　 红　 　 周建奖
郑　 伟　 　 宗晓龙　 　 居　 漪　 　 屈平华　 　 屈晨雪　 　 赵旺胜　 　 赵建华　 　 赵建宏
郝洪军　 　 郝晓柯　 　 柏　 兵　 　 钟　 桥　 　 施旭东　 　 洪　 俊　 　 姚根宏　 　 贾克刚
夏　 云　 　 夏　 圣　 　 夏　 茂　 　 夏欣一　 　 顾光煜　 　 顾　 兵　 　 顾德林　 　 钱　 晖
徐元宏　 　 徐克前　 　 徐　 杰　 　 徐　 建　 　 徐建平　 　 徐建华　 　 徐笑红　 　 栾　 芳
郭　 玮　 　 郭锡熔　 　 唐爱国　 　 谈忠鸣　 　 黄成垠　 　 黄亨建　 　 黄盛文　 　 曹小利
曹兴建　 　 曹　 炬　 　 曹　 科　 　 曹颖平　 　 盛慧明　 　 常英军　 　 崔大伟　 　 崔小健
崔天盆　 　 章英剑　 　 梁　 伟　 　 梁　 艳　 　 蒋廷旺　 　 蒋　 茜　 　 蒋胜高　 　 蒋敬庭
韩志君　 　 韩晓旭　 　 韩崇旭　 　 程黎明　 　 鲁辛辛　 　 曾方银　 　 谭跃球　 　 缪扣荣
潘孝本　 　 潘秀军　 　 潘柏申　 　 鞠少卿

　 　 《临床检验杂志》编辑部谨向以上参加本刊 ２０２０ 年度审稿工作的专家表示衷心的感谢和诚挚的敬意！
敬祝各位专家身体健康、事业兴旺、万事如意！
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