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一种随机引物联合多特异性 DNA片段检测结核分支杆菌的新方法 *
黄 威 邢益平△ 严有德 严玉娟 艾月梅
（南京医科大学第一附属医院感染科 江苏南京 210029）

摘要 目的：针对目前结核性疾病实验室诊断的局限性，探索一种更为敏感和特异的结核分枝杆菌 DNA检测新方法。方法：选取
10株江苏地区流行的结核分支杆菌（MTB）菌株，选取临床其他常见菌株及分枝杆菌菌株作为对照组，分别提取 DNA作为随机

引物的模板。参考国内、外文献设计 12条随机引物，并分别对 MTB及对照菌株进行单个引物随机扩增，2%的琼脂糖凝胶电泳对

扩增产物进行分离并切胶纯化，通过 TA克隆将纯化片段连接到质粒 pEASYTM-T5 Zero并进行测序，通过 BLAST-nr比对验证

是否为 MTB DNA片段。按照所确定的 MTB片段序列，在其内部设计、合成一对特异性引物。用此特异性引物扩增对应的随机引

物扩增产物，获得 MTB特异性条带图谱。并将该方法检测的敏感性和特异性与临床上常用的 real-time PCR进行比较。结果：经

BLAST-nr比对，随机引物 IS986F，S535及 IS986R扩增的条带与 MTB DNA有高度同源性（均为 99%）。随机引物 IS986F、S535

和 IS986R分别联合其特异性引物可以检测稀释 105倍、105倍和 103倍的MTB DNA，其特异性分别为 100%、90%和 80%。常规
real-time PCR可检测出稀释 104倍的 MTB DNA。结论：随机引物 IS986F联合其特异性引物检测结核分枝杆菌的灵敏度和特异性

优于 S535、IS986R两组，特异性为 100%，且灵敏度优于常规 real-time PCR法。
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Detection of by Random Combined
Specific PCR*

To explore a more sensitive and specific molecular biology method for the diagnosis of tuberculosis disease,

on account of the limitation of currently laboratory diagnosis of tuberculosis. Ten strains of (2×

105-2× 106/ml) being popular in Jiangsu area were extracted. DNA was diluted according to 1:10 series dilution as templates to evaluate

sensitivity. Specificity were evaluated using the related bacteria and Mycobacterium as control. Referring to the relevant domestic and

foreign literature, twelve random primers were selected for RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA). 12 tubes of RAPD products

were run by electrophoresis in 2% agarose gel stained with DuRed and visualized in UV light. The high brightness and clear bands were

selected and excised from the 2% agarose gel by means of Gel-out kit. The products were extracted and cloned into the TA cloning vector

(pEASYTM-T5 Zero) and sequenced. The sequences obtained were blasted against the NCBI database to verify whether a MTB DNA

fragment or not. A pair of MTB specific primers were designed and synthesized according to the determined sequence. The specific

primers based PCR were performed using RAPD products as temples. The specific MTB bands were showed by PAGE. The sensitivity

and specificity were compared between this novel method and routine real-time PCR test in our hospital. Three DNA sequences

from bands amplified with the random primer IS986F, S535 and IS986R and MTB sequence from BLAST-nr were highly homologous.

MTB DNA diluted in 1:105 can be detected by random primer IS986F combined its internal specific primers with 100% of specificity.

MTB DNA diluted in 1:105 can be detected by random primer S535 combined its internal specific primers with 90.0% of specificity.

While MTB DNA diluted in 1:103 can be detected by random primer IS986R combined its internal specific primers with 80% of

specificity. MTB DNA diluted in 1:104 can be detected by routine real-time PCR. A new method for the detection of MTB

based randomly combined specific PCR has been developed and has more sensitivity than routine real-time PCR with 100% of specificity.

; RAPD; Specific DNA fragment; PCR
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前言

结核病（TB）是由结核分枝杆菌感染引起的慢性传染病。

目前全国结核病每年发病人数约为 130万，15 岁及以上人群

活动性肺结核的患病率为 459/10万，其中痰涂片阳性患者的
肺结核率 66/10万，菌培养阳性肺结核患病率 119/10万[1]。

结核病细菌学诊断是结核病诊断的“金标准”，在传统的病

原学诊断方法中，临床标本涂片、抗酸染色、镜检虽简便、快速，

但检测的灵敏度低 [2]。传统细菌培养耗时长，新的 Bactec

MGIT-960系统最快也要 8天[3]。血清结核抗体检测的灵敏度和

特异性不理想[4]；PPD(结素的纯蛋白衍生物)含有许多分支杆菌

共同抗原，故特异性性差[5]。新的 IFN-酌释放试验虽然比结核菌
素试验更具特异性，却无法辨别活动性结核和潜伏感染，对免

疫抑制的患者的结核诊断评估有限 [6]。相比传统的细菌学检

查，PCR技术灵敏度高，检测时间短，对血液，尿液，胸水和脑脊

液等标本的检测有着更为明显优势。

RAPD（Random Amplified Polymorphic DNA）技术是由
Williams等和Welsh等两个研究小组在 1990年创建的一种基

于 PCR技术之上的，可对整个基因组进行多态性分析的分子

技术。基本原理为：不同物种的基因组中与随机引物相匹配的

碱基序列的空间位置和数目都可能不同,因而使用一系列具有
10个左右碱基的单链随机引物，对目标基因组的 DNA 进行
PCR扩增，其扩增产物的大小和数量也可能不同从而反应物种

的多态性。该技术简便易行，能对 5万到 30亿碱基包括病毒，

细菌，甚至植物和人类基因产生独立的指纹图谱[7，8]。国内外已

有学者应用 RAPD技术分析结核杆菌的菌株变异，耐药性的产

生与转导，及流行病学调查等研究。但这些研究均以分离获得

的菌株为前提，不能用于临床诊断。本研究首先利用 RAPD技

术强大的基因扩增能力，先通过单个随机引物对 MTB DNA部

分的基因组放大，以达到增加检测敏感性的目的。在此基础上

设计一对特异性的内引物进行 2次 PCR扩增，获得特异性基

因片段的组合图谱，以提高检测的特异性，从而达到快速有效

诊断结核性疾病的目的。

1 材料与方法

1.1 菌株来源
10株结核分枝杆菌由南京市胸科医院提供（编号分别为

13060775、13060804、1306886、1306856、1306863、1306934、
1306947、1306991、13072659、13072664）。金黄色葡萄球菌

（27H7）、肺炎链球菌（56G2）、大肠埃希氏杆菌（29G1）、肺炎克

雷伯杆菌（29A6）、铜绿假单胞菌（37G9）、流感嗜血杆菌

（32D7）、白色念珠菌（27J2）、新型隐球菌（27G9）均来自江苏省

人民医院检验科；麻风分支杆菌（thai-53）、鸟分枝杆菌（bj-6）来

自中国医学科学院皮肤病研究所。

1.2 菌株 DNA提取
将所得结核分支杆菌株稀释成浓度为 2× 105-2× 106个

/mL的菌液，向 1.5 mLEP管加入 1 mL菌液。离心 5000× g 10

分钟，弃上清。再加入 180 滋L浓度为 20 mg/mL的溶菌酶（sig-

ma公司），37 ℃孵育 30 分钟。处理好后按 DNA 抽提试剂盒

（QIAamp DNA Mini and Blood Mini Handbook）说明书进行结

核分枝杆菌 DNA的提取（结核分支杆菌 MTB DNA的浓度为
3.08 ng/滋L，OD 260/280=1.88）。对照组的细菌用相同的试剂盒
进行 DNA抽提并储存于 -20 ℃（所有对照组细菌提取的 DNA

在实验前全部稀释到和结核分枝杆菌MTB相一致的浓度）。
1.3 随机引物 PCR（RAPD-PCR）

依据国、内外文献中设计 12条用于研究结核分枝杆菌
DNA多态性的随机引物（见表 1），并交于上海生工生物工程有

限公司合成。反应体系：随机引物（10 滋M）2 滋L，模板 5 滋L（实

验组：10倍梯度稀释的 MTB DNA，阴性对照组：金黄色葡萄球

菌、肺炎链球菌、大肠埃希氏菌、肺炎克雷伯杆菌、铜绿假单胞

菌、流感嗜血杆菌、白色念珠菌、新型隐球菌、麻风分支杆菌及

鸟分支杆菌的 DNA，空白对照组：ddH2O），2× Taq PCR Master

Mixs（购自 TIANGEN公司）12.5 滋L，用 ddH2O补至 25 滋L。反

应条件：94 ℃ 3 min，45 个循环 94 ℃ 1 min、36 ℃ 1 min、72

℃ 1 min，72 ℃终末延伸 7 min；RAPD-PCR 产物放于 4℃短期
保存。扩增产物用 2.0%的琼脂糖凝胶电泳分离，核酸染料为
DuRed（泛博生化）。PCR仪型号为 9600（Applied Biosystems）。
1.4 RAPD条带的回收、克隆和测序

选取 RAPD-PCR 产物中条带清晰且较亮的 15条条带进
行割胶纯化（Cycle-Pure Kit，OMEGA），纯化后的 PCR 产物进

行 TA克隆（pEASYTM-T5 Zero Cloning Kit，全式金公司，测序

引物 M13F-TGTAAAACGACGGCCAGT，）将连接产物转化到
Trans1-T1感受态细胞，通过含氨苄培养基筛选，挑单克隆进行

扩增，所得菌液送于上海华津公司测序。

1.5 序列分析及特异性引物的设计
将所得测序的 DNA序列在 NCBI上应用 BLAST程序进

行同源性检索（http：//www.ncbi.nlm.nih.gov/blast）,挑出匹配率

高的 DNA序列并利用 Primer3设计一对相应的特异性引物，

由上海生工生物工程有限公司合成。

1.6 特异性引物 PCR

25 滋L反应体系：上、下游引物（10 滋M）各 1 滋L，模板 5 滋L

（随机引物 PCR 产物进行 10 倍稀释），2× Taq PCR Master

Mixs1 2.5 滋L，用 ddH2O补至 25 滋L。反应条件：94℃ 3 min，30

个循环 94 ℃ 30 s、60℃ 30 s、72 ℃ 1 min，终末延伸 7 min。
1.7 Real-time PCR

按照结核分枝杆菌检测试剂盒（购自中山大学达安基因股

份有限公司）说明操作。

2 结果

2.1 随机引物 PCR图谱

根据扩增的条带图谱，引物 MTBC-RT，IS986F，IS986R，
INS-2，S535，ERIC-2 均能扩增出明亮且清晰可辨条带分别为
3、1、7、1、1、2共计 15条条带（如图 1黑箭头所示）。
2.2 高同源性 DNA序列的选定、特异性内引物的设计及其扩

增结果

测序结果表明第 8泳道随机引物 IS986F扩增的 250 bp的

片段（GenBank：CP002884），第 9泳道随机引物 IS986R扩增的
549 bp 的片段（GenBank：CP002884）及第 11 泳道随机引物
S535 扩增的 247 bp 的片段（GenBank：CP002884）与 MTB

DNA序列有高度的同源性（图 1红色箭头所示）分别为 99%
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（240/241），99%（525/529），99%（218/221）；三条带所对应的特

异性引物序列及其分别扩增产物片段大小和特征（见表 2）。
2.3 RAPD联合特异性引物 PCR扩增 MTB的敏感性分析

分别用 3 条随机引物对 10 倍梯度稀释的 MTB（1:10-1:

105）进行第 1 轮的 RAPD-PCR 扩增（泳道 3,5,7,9,11,13），第 2

轮 PCR的模板为 10倍稀释的 RAPD-PCR产物，用相应的特

异性引物进行 PCR 扩增（泳道 4,6,8,10,12,14），该实验中
ddH2O作为空白对照，金葡菌作为阴性对照。可以观察到引物
IS986F组（图 2）和引物 S535组（图 3）都能检测出稀释 105倍

的 MTB DNA，而引物 IS986R组（图 4）检测下限为稀释 103倍

的 MTB DNA。

图 1 12条随机引物对MTB DNA的扩增图谱

Fig.1 RAPD profiles of （MTB）using 12 random primers

注：M：100bp DNA Ladder；1.引物 70；2.引物 80；3.引物 90；4.引物 PT1；5.引物 PT2；6.引物MT；7.引物MTBC-RP；8.引物 IS986F；9.引物 IS986R；

10.引物 INS-2；11.引物 S535；12.引物 ERIC-2。黑箭头所示进行割胶纯化并克隆到载体的条带，红箭头为克隆载体与MTB高度匹配的条带。

Note: M:100bp DNA Ladder；1.primer 70；2.primer 80；3.primer 90；4.primer PT1；5.primer PT2；6.primer MT；7.primer MTBC-RP；8.primer

IS986F；9.primer IS986R；10.primer INS-2；11.primer S535；12.primer ERIC-2。The bands which black arrow indicate is tapping purified and clone into

carrier，the bands which red arrow indicate match with MTB.

Primer name Primer sequence (5′ -3′ ) No. of bands Source(reference) and description of the primers

Primer 70

Primer 80

Primer 90

Primer PT1

Primer PT2

Primer MT

Primer MTBC-RP

Primer IS986F

Primer IS986R

Primer INS-2

Primer S535

Primer ERIC-2

CGGCCACTGT

CGGCCCCTGT

CGGCCCCGGT

ACGCGCCGTCGGTGG

CCCCCACGGCACCGC

ATTCCTACCAGCGAGCTGCCCG

CTCGTCCAGCGCCGCTTCGG

ACGCTCAACGCCAGAGACCA

GATGAACCACCTGACATGAC

GCGTAGGCGTCGGTGACAAA

AGCGTCTTTGGCGTCGGTCTTG

AAGTAAGTGACTGGGGTGAGCG

6

10

15

N

6

2

3

1

7

1

1

2

Classical RAPD primer[7]

The same as above

The same as above

The target sequence of MTP40[17]

The same as above

The target sequence of Mycobacterium 32 kD protein gene[18]

The target sequence of 123bp fragment in MTB[19]

The target sequence of IS6110[20-22]

The same as above

The same as above

The target sequence of IS900 [23]

The target sequence of enterobacterial repetitive intergenic consensus[24, 25]

表 1 第 1轮 12种随机引物扩增后 RAPD结果

Table 1 RAPD profiles of （MTB）using 12 random primers in the first step

表 2 第 1轮 12种随机引物扩增后 RAPD结果

Table 2 Specificity of newly prepared PCR primer pairs and amplified band sizes in the second step

F-IS986F

R-IS986F

F-IS986R

R-IS986R

F-S535

B-S535

TCAGATCAGAGAGTCTCCGGA

ACCGCAATGCAATCGAGATT

CGCTCGCCTTGAACCAGG

CTCCGCCTCGATCACCATC

GACATTGTTGCCGCCGATAT

TAGTGTCGGTCAGCAGTTGT

182bp

Is6110 transposase

451bp

Hypothetical protein

193bp

PPE family protein

Name of specific primers Sequence of specific primers PCR product size and description

5611窑 窑



现代生物医学进展 www.shengwuyixue.com Progress in Modern Biomedicine Vol.14 NO.29 OCT.2014

2.4 RAPD联合特异性引物 PCR扩增 MTB的特异性

通过图 5、图 6、图 7、图 8可知引物 IS986F组在所有对照

组均无条带扩增，特异性为 100%，而引物 S535组在链球菌（8

泳道），大肠杆菌（10泳道），克雷伯杆菌（12泳道），铜绿假单胞

菌（14泳道）都存在一定程度上的扩增，尤其是链球菌（8泳道）

所扩增的条带位置与 MTB所扩增的条带位置基本相同，其特

异性为 90.0%。引物 IS986R组在克雷伯杆菌（12泳道）与铜绿

假单胞菌（14泳道）的扩增中也存在和 MTB 扩增位置大致相

同的条带，其特异性为 80%。
2.5 市售试剂盒（Real-time PCR）检测MTB的敏感性

图 9从扩增曲线图中可以看出，样品 1（原始结核杆菌提
取的 DNA(3.08ng/滋l)按 1:10 稀释），样品 2（MTB 1:102），样品

3(MTB 1:103)，样品 4 (MTB 1:104)，样品 5 (MTB 1:105)及样品
6 (MTB 1:106)都有扩增，样品 4，5之间的一条颜色较淡的咖啡

色的线为阳性临界质控品的扩增曲线，样品 5、6的扩增曲线位

于阳性临界质控品扩增曲线的右侧，按照试剂盒判断标准：若

样品扩增曲线位于阳性临界质控品右侧，判定为样品阴性。因

此样品 5、6为无效扩增。因此试剂盒的可检出稀释 104倍的

MTB DNA。

3 讨论

近二十年来随着艾滋病的流行，流动人口的增加，结核基

因多耐位点的出现，新药研发投入的减少及卡介苗对成人的无

法提供良好的免疫保护作用等因素的影响，曾经得到控制的结

核性疾病再次开始流行。长期以来，作为结核感染诊断 "金标

准 "的病原学检测因敏感性低等缺点，一直未能满足临床诊断

的需要。尽管近几十年来如：巢式 PCR，real-time PCR，LAMP

（环介导的恒温扩增）及 Xpert MTB/RIF等新技术的发展、运

用，从很大程度上提高了结核的诊断效率，尤其是肺部结核。然

而，如今临床小儿结核，痰涂阴性的结核，肺外结核以及 HIV

图 2 RAPD联合特异性引物 PCR扩增MTB的敏感性分析（引物 IS986F）

Fig.2 Sensitivity analysis of amplified MTB RAPD with specific primers PCR (primer IS986F)

注：M：100bp DNA Ladder，模板分别为（1,2）ddH2O；（3,4）MTB DNA 1:10；（5,6）MTB 1:102；（7,8）MTB 1:103；（9,10）MTB 1:104；（11,12）MTB 1:

105；（13,14）MTB 1:106；（15,16）金葡菌（3ng/滋l）按 1:10稀释；（17,18）金葡菌 1：1000。（奇数泳道为 RAPD产物，相邻偶数泳道为特异性引物扩增

的产物。）

Note: M：100bp DNA Ladder, The DNA templates:（1,2）ddH2O;（3,4）MTB DNA（1:10 dilution of 3.08 ng/滋l）；(5,6) MTB 1:102;（7,8）MTB 1:103;

（9,10）MTB 1:104;（11,12）MTB 1:105;（13,14）MTB 1:106;（15,16）Staphylococcus aureus DNA（1:10 dilution of 3 ng/滋l）；（17,18）Staphylococcus aureus

1:1000.（Odd lanes represent RAPD products, the adjacent even lanes represent the products of specific primers amplification.）

图 3 RAPD联合特异性引物 PCR扩增MTB的敏感性分析（引物 S535）

Fig.3 Sensitivity analysis of amplified MTB RAPD with specific primers PCR (primer S535)

注：M：100bp DNA Ladder，模板分别为（1,2）ddH2O；（3,4）MTB DNA 1:10；（5,6）MTB 1:102；（7,8）MTB 1:103；（9,10）MTB 1:104；（11,12）MTB 1:

105；（13,14）MTB 1:106；（15,16）金葡菌 DNA（3 ng/滋l）按 1:10稀释；（17,18）金葡菌 1:1000。（奇数泳道为 RAPD产物，相邻偶数泳道为特异性引物

扩增的产物。）

Note: M;100bp DNA Ladder, The DNA templates :（1,2）ddH2O；（3,4）MTB DNA（1:10 dilution of 3.08 ng/滋l）；MTB 1:102；（7,8）MTB 1:103；（9,10）

MTB 1:104;（11,12）MTB 1:105;（13,14）MTB 1:106;（15,16） DNA（1:10 dilution of 3ng/滋l）;（17,18） 1:

1000.( Odd lanes represent RAPD products, the adjacent even lanes represent the products of specific primers amplification.)
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图 4 RAPD联合特异性引物 PCR扩增MTB的敏感性分析（引物 IS986R）

Fig.4 Sensitivity analysis of amplified MTB RAPD with specific primers PCR (primer IS986R)

注：M：100bp DNA Ladder，模板分别为（1,2）ddH2O；（3,4）MTB DNA 1:10；（5,6）MTB 1:102；（7,8）MTB 1:103；（9,10）MTB 1:104；（11,12）MTB 1:105；

（13,14）MTB 1:106；（15,16）对照原始金葡菌提取的 DNA（3 ng/滋l）按 1:10稀释；（17,18）金葡菌 1：1000。(奇数泳道为 RAPD产物，相邻偶数泳道

为特异性引物扩增的产物。)

Note: M;100bp DNA Ladder, The DNA templates :（1,2）ddH2O；（3,4）MTB DNA（1:10 dilution of 3.08ng/滋l）；MTB 1:102；（7,8）MTB 1:103；（9,10）

MTB 1:104;（11,12）MTB 1:105;（13,14）MTB 1:106;（15,16） DNA（1:10 dilution of 3ng/滋l）；（17,18） 1:

1000 .（Odd lanes represent RAPD products, the adjacent even lanes represent the products of specific primers amplification.）

共感染的结核逐渐增多，而上述几种方法对这几类结核病诊断

的敏感性均不高（34.9%-85.7%）[9-16]，因此迫切需要一种简便、

快速、敏感性高、特异性强的新方法解决目前所面临的诊断难

题，从而满足结核病的预防、控制及指导临床用药。

本研究拟通过单个随机引物对 MTB DNA部分的基因组
进行放大，再利用一对特异性引物对放大的基因片段进行第 2

次 PCR，从而很大程度地提高了目的基因检测的灵敏性，同时

又保证了该方法良好的特异性。基于此分析策略，通过文献查

找设计出 12条用于研究结核分枝杆菌 DNA多态性的随机引

物，并用于 MTB DNA的第一轮扩增，将扩增产物分别导入克

隆载体，并进行 DNA测序及与 NCBI-nr数据库进行 Blast比

对，最终筛选出 3条随机引物：IS986F，S535及 IS986R。通过图
2，图 3，图 4可以观察到随机引物 IS986F联合其特异性引物

（引物 IS986F组）及引物 S535组均能检测出稀释 106滴度的

MTB DNA，但是引物 IS986R组的检测下限只有稀释 103的滴

度。其原因可能与 MTB基因组 DNA对随机引物和特异性引

物具有一定的偏好性，又或是与基因组中靶序列拷贝数的多少

相关。而图 5，图 6，图 7，图 8则可以看出引物 IS986F组的特异
性最佳，在所有对照组当中均无扩增条带。引物 S535组的特异

性较差，其中肺炎链球菌，大肠埃希氏杆菌，克雷伯杆菌，铜绿

假单胞菌都存在着一定程度上的扩增，尤其是链球菌扩增的条

带位置与MTB扩增的条带位置大致相同，而引物 IS986R组的

特异性也不佳，因为在克雷伯杆菌，铜绿假单胞菌的扩增中也

存在和MTB扩增位置大致相同的条带，其原因可能为非特异

性的扩增又或是与 MTB有某些相似的 DNA序列。结合图 9

可知常用临床检测 MTB 试剂盒的检测下限为稀释 104倍的

图 5 RAPD联合特异性引物 PCR扩增MTB的特异性分析（IS986F）

Fig.5 Specificity analysis of amplified MTB RAPD with specific primers PCR (IS986F)

注：M：100bp DNA Ladder，模板分别为（1，2）ddH2O；（3,4）MTB；（5,6）金葡菌；（7,8）链球菌；（9,10）大肠杆菌；（11,12）克雷伯杆菌；（13,14）铜绿假

单胞菌；（15,16）流感嗜血杆菌；（17,18）白色念珠菌；（19,20）新型隐球菌。(奇数泳道为 RAPD扩增产物，相邻偶数泳道为特异性引物扩增的产

物。)

Note: M;100bp DNA Ladder, The DNA templates:（1,2）ddH2O;（3,4）MTB;（5,6） ;（7,8） ;（9,10）
;（11,12） ;（13,14） ;（15,16） ;（17,18） ;（19,20）

(Odd lanes represent RAPD products, the adjacent even lanes represent the products of specific primers amplification.)
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MTB DNA 而引物组 IS986F，S535 均能检测到稀释 105倍的

MTB DNA，但是 IS986F组的特异性更高。因此引物 IS986F组

的特异性高，且灵敏度也高于临床检测MTB试剂盒约 10倍左右。

通过以上实验，可以得知不同的随机引物直接影响到新方

法检测的灵敏度和特异度，因此如何选择最佳的随机引物在整

个方法的建立显得尤为重要。本实验在权衡特异度及灵敏度的

情况下在选取的 12条随机引物中，最终筛选出最佳的随机引

物 IS986F，该随机引物联合其特异性引物可用于检测结核分枝

杆菌，与此同时该方法的确立也为其它病原学检测提供了一种

新的思路。

全文总结，本文建立了一种随机引物联合多特异性 DNA

片段检测结核分支杆菌的新方法，初步研究表明该方法比现行

临床常规检测MTB试剂盒有更高的敏感性，且多种临床常见

细菌及其它分支杆菌对照研究未见假阳性，特异性达 100%，可

望为临床提供一种更好的检测手段，进一步满足临床需要。
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