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  摘 要:呼吸道感染(RTIs)是临床感染性疾病的主要死因。随着医学技术的高速发展,呼吸道病原体检测

技术取得了巨大进展,其中高通量测序技术平台在呼吸道罕见病原体诊断中发挥了重要作用。该文基于传统

·7503·国际检验医学杂志2022年12月第43卷第24期 Int
 

J
 

Lab
 

Med,December
 

2022,Vol.43,No.24

* 基金项目:深圳市“医疗卫生三名工程”引进高层次医学团队项目(SZSM201803081);深圳市南山区科技计划项目(南科研卫第2020006
号);深圳市南山区医学重点学科项目(传染病预防与控制)。

△ 通信作者,E-mail:juchy3572@163.com。



病原体检测技术、生物芯片技术以及二代测序技术,结合呼吸道病原体检测平台的应用,从技术原理、临床应用

展开述评,以期为呼吸道病原体高通量检测的临床实践提供参考。
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Abstract:Respiratory

 

tract
 

infections
 

(RTIs)
 

are
 

the
 

main
 

cause
 

of
 

death
 

in
 

clinical
 

infectious
 

diseases.
With

 

the
 

rapid
 

development
 

of
 

medical
 

technology,great
 

progress
 

has
 

been
 

made
 

in
 

respiratory
 

pathogen
 

de-
tection

 

technology.Among
 

them,the
 

platform
 

of
 

high-throughput
 

sequence
 

technology
 

has
 

played
 

an
 

impor-
tant

 

role
 

in
 

the
 

diagnosis
 

of
 

rare
 

respiratory
 

pathogens.Based
 

on
 

the
 

traditional
 

pathogen
 

detection
 

technolo-
gy,biochip

 

technology
 

and
 

second-generation
 

sequencing
 

technology,combined
 

with
 

the
 

application
 

of
 

respira-
tory

 

pathogen
 

detection
 

platform,this
 

paper
 

reviews
 

their
 

technical
 

principles
 

and
 

clinical
 

applications
 

in
 

order
 

to
 

provide
 

a
 

reference
 

for
 

the
 

clinical
 

practice
 

of
 

respiratory
 

pathogen
 

detection.
Key

 

words:respiratory
 

pathogens; high-throughput
 

detection; detection
 

platform; review

  呼吸道感染(RTIs)是临床感染性疾病的主要死

因[1-2]。呼吸道感染在2019年世界常见死亡原因中

排名第四,造成了全球超过290万人的死亡[3-4]。近

年来,呼吸道感染新发病原体不断出现,从严重急性

呼吸综合征冠状病毒(SARS-CoV)、中东呼吸综合征

冠状病毒(MERS-CoV)、甲型流感病毒
 

H7N9
 

亚型,
到严重急性呼吸系统综合征冠状病毒2(SARS-CoV-
2),新型呼吸道感染病原体给公共卫生防控带来严峻

挑战的同时,也给社会造成了巨大的经济损失[5-7]。
了解呼吸道感染的病原学,并对病原体进行早

期、快速、准确的筛查对呼吸道感染性疾病的控制至

关重要[8]。由于传统的检验方法在进行呼吸道病原

体检测时检测速度慢(2~5
 

d)、通量低,以及在面对呼

吸道未知微生物时存在局限性,高通量的检验方法得

以发展[9-10]。有研究表明,呼吸道感染高通量检测技

术不仅能实现快速检测,还可以显著减少抗菌药物的

使用,具有很高的社会效益和经济效益[10-11]。近年

来,呼吸道病原体检测技术不断创新,新的呼吸道病

原体检验平台不断推出[12-13]。如何选用呼吸道病原

体检测平台以实现成本-效益的最大化,成为专业人员

关注的问题。本文对目前常见呼吸道病原体检测的

商品化平台进行综述,意在了解目前高通量呼吸道病

原体检测平台的性能,以期为呼吸道病原体检测平台

的临床实践提供参考。
1 基于传统呼吸道病原体检测技术的检测平台

1.1 基于免疫法的检测平台 免疫化学检测法是利

用免疫学抗原抗体反应,以荧光素、酶、放射性核素或

电子致密物质等对抗原或抗体加以标记,对某些蛋白

质(抗原或抗体)进行检测的技术[14]。ArcDia公司的

mariPOC是一种基于免疫化学检测法的双光子荧光

激发检测系统,其原理是待检抗原先被特异性抗体捕

获,带有荧光标记的抗体再与其结合,进而实现病原

体检测[15]。mariPOC具有完全自动、可现场使用、约
20

 

min自动报告的特点[15]。其呼吸道面板(respi)可
检测来自上、下呼吸道的9种临床相关病原体[15]。
GUNELL等[16]联 合 芬 兰 14 个 实 验 室 共 进 行 了

22
 

485次检测,证明了 mariPOC􀆿
 

respi在日常监测

中的有效性。
1.2 基于多重PCR技术的检测平台 多重PCR技

术可以同时检测同一标本中的呼吸道临床常见病原

体。其工作原理主要是应用多重引物,先针对不同的

病原体核酸进行特异性扩增,再根据不同病原体的扩

增产物判断感染何种病原体[17]。市场上有多种基于

多重PCR的呼吸道病原体检测试剂,可同时检测数

种呼吸道病原体,适用于绝大多数型号的PCR仪,但
其检测通量不高。以下是两种试剂与仪器配套的一

体化PCR检测平台,其检测通量较高,可同时检测十

几种呼吸道病原体。
1.2.1 多重荧光PCR平台 多重荧光PCR技术是

在多重PCR
 

技术的基础上,加入了几种不同荧光基

团,通过检测不同通道的荧光,实现对多个靶标的实

时检测[17]。Unyvero是由Curetis
 

公司开发的一种基

于多重荧光PCR的检测系统,可对下呼吸道多重病

原体与耐药基因进行检测和鉴定[18],该系统使用单个

检测阵列在多孔阵列膜上杂交实现定性扩增检测[19]。
其配套面板包括Unyvero

 

P50/P55。Unyvero
 

P50可

检测17种肺炎病原体及耐药基因[20]。Unyvero
 

P55
肺炎面板可检测21种呼吸道病原体以及17种耐药

基因[21]。该系统自动化,检测全程大约需要5
 

h[20-21]。
PAPAN等[20]报道,与培养相比,Unyvero

 

P50的总
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体特异性较高,对于耐药基因的检测,75%与抗生素

图谱一致。
1.2.2 多重反转录聚合酶链反应(多重RT-PCR)结
合毛细管电泳平台 多重RT-PCR结合毛细管电泳,
即在多重RT-PCR的产物分析过程中,以弹性石英毛

细管为分离通道,以高压直流电场为驱动力,依据样

品中各组分之间分配行为差异实现分离的分析方

法[22]。Beckman
 

Coulter公司开发的GeXP是一种多

重RT-PCR结合自动毛细管电泳的商品化系统。使

用GeXP,能够在一根试管中对最多达30个基因的表

达谱进行差异评估,其周转时间低于5
 

h[23],GeXP检

测成本较低,每次综合检测的成本约为8美元[24]。
LUO等[25]的研究表明GeXP检测中各病毒检测的灵

敏度与近年来报道的实时PCR方法相似。
1.3 基于多重连接探针扩增(MLPA)技术的检测平

台 MLPA是一种可以同时定量检测多个靶基因的

方法。MLPA
 

技术的基本原理是通过合理设计针对

靶序列片段的2个特异探针,结合高度特异的杂交反

应,并对杂交后的连接产物进行
 

PCR
 

扩增和毛细管

电泳,最后比较扩增片段长度或判定扩增片段的有

无,实现对未知靶序列的鉴定[26]。QIAGEN公司的

RespiFinder
 

是一种基于 MLPA技术的多参数测试

面板,它通过多重连接探针扩增和电泳分析,通过对

每个探针根据其特定长度进行识别,完成病原体检

测[27]。RespiFinder
 

Smart
 

面板可以同时分析15例

患者标本,区分22种病原体,其运行时间低于6
 

h[28]。
REIJAN等[27]的研究表明与细胞培养结果相比,Re-
spiFinder检测的特异度和灵敏度均高于92%。多项研

究结果表明,该方法的灵敏度与单倍实时RT-PCR相

当,人工操作时间比RT-PCR减少了一半以上[27-29]。
1.4 基于传统检测技术的呼吸道病原体检测平台性

能对比 基于传统呼吸道病原体检测技术的商品化

平台大大扩展了检测的通量,并缩短了检测的时间,
详见表1。在基于传统呼吸道检测技术的检测平台

中,免疫法的 mariPOC检测时间最短,主要用于呼吸

道常见病原体的现场检测。基于多重PCR技术的

Unyvero,可实现对下呼吸道病原体的检测,特别的

是,它还可用于下呼吸道病原体耐药基因的检测。

表1  基于传统呼吸道病原体检测技术的检测平台的特性

技术原理 仪器名称 面板 靶标 检测时间 优势

免疫法 mariPOC
 

respi
 

9种呼吸道病原体[15] 20
 

min[15] 用于现场使用,检测时间短[15]

多重PCR Unyvero Unyvero
 

P50
Unyvero

 

P55
17种肺炎病原体及17种耐药基

因[20]

21种呼吸道病原体以及17种耐药

基因[21]

5
 

h[20]

5
 

h[21]
 下呼吸道病原及其耐药基因检测[18]

 

GeXP
 

最多达30种呼吸道病原体[23] ≤5
 

h[23] 检测的成本较低,检测灵敏度与实时

PCR相似[24]

多重连接探针扩增 RespiFinder
 

Smart 22种呼吸道病原体[28] ≤6
 

h[28] 具有较高灵敏度和特异度[27-29]

2 基于生物芯片技术的检测平台

2.1 液相悬浮芯片技术的检测平台 液相悬浮芯片

技术也称微球体悬浮芯片技术(SAT),即通过在不同

编码的微球上进行抗原抗体、酶底物、配体受体的结

合反应及核酸杂交反应,再通过不同的激光分别对微

球编码和报告荧光进行定性和定量检测,从而实现蛋

白质、核酸等多种生物大分子的多重检测,通过微球

的分类标记,可实现一次对标本中多达100个不同的

目标进行检测[30-31]。Thermo
 

Fisher公司的Luminex
系统采用SAT技术。其配套检测试剂盒包括xTAG

 

RVP、NxTAG
 

RPP。xTAG
 

RVP适用于48个样品,
可同时检测18种常见呼吸道病毒,检测周期为5

 

h;
NxTAG

 

RPP适用于96个样品,可同时检测21种呼

吸道病原体,检测周期小于4
 

h[32]。目前,市售的悬浮

阵列试剂盒成本较低[33]。HANSON等[34]的研究表

明Luminex系统灵敏度高,是ELISA灵敏度的10~
100倍,重复性好,可达90%以上。
2.2 微流控基因芯片技术的检测平台 微流控基因

芯片技术是微流控系统将不同实验室系统微缩在玻

璃或者塑料机上,在微米级的尺度上构建液流通道、
核酸提取池、反转录和PCR扩增池、杂交池等部件,
整合了标本处理、反应、检测的全部流程,从而实现高

通量检测[35]。微流控基因芯片技术的微型化、高灵敏

度、高通量以及低检测时间等技术优势,使其在生物

医学研究中应用广泛[35]。
2.2.1 FilmArray Bio

 

Fire公司的FilmArray是一

套基于微流控技术的商品化系统。FilmArray拥有的

呼吸道检测面板包括 BioFire􀆿
 

RP、BioFire􀆿
 

RP2、
BioFire􀆿

 

Pneumonia面板[36]。其中,RP面板可靶向

19种病原体;RP2面板可靶向21种病原体;Pneumo-
nia

 

面板可靶向32种病原体[36]。手工操作只需2
 

min,大约1
 

h即可获得结果[36]。FilmArray单次检

测价格约为200美元,FilmArray经过FDA认证,大
量研究表明其对多数病原体的灵敏度和特异度高达

95%以上[37-38]。
2.2.2 GenMark GNMK公司的GenMark

 

同样是
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基于微流控的商品化系统,目前已被 Roche公司收

购。与传统微流控设备不同的是,其病原体检测采用

二茂铁标记的寡核苷酸探针,它通过介质上电润湿的

方式改变阻抗,从而对病原体进行检测[39]。GenMark
系统单次最多检测26个标本[40-41]。其ePlex

 

RP面

板可检测17种呼吸道病原体,每次分析的分析时间

小于2
 

h,单次检测成本约90美元[39]。一项多中心临

床试验,使用BioFire
 

RP面板作为比较方法,评估

ePlex
 

RP
 

Panel检测性能,ePlex
 

RP和BioFire
 

RP面

板对所有目标的总体一致性超过95%[42]。
2.2.3 QuantStudioTM

 

7
 

Flex Thermo
 

Fisher公司

的QuantStudioTM
 

7
 

Flex系统采用集成的Taqman@
(TAC)低密度微流控卡作为面板,最多可同时进行

384个个体的实时PCR反应,每个微流控卡最多可检

测8个标本,每个标本最多可同时进行42种病原体

的检测[43]。在面板更新的情况下,TAC可根据研究

目的修改引物/探针组,且不需要重新验证整个面

板[43]。LIU等[44]的研究中表明,TAC的灵敏度和特

异度均较高。
2.3 基于生物芯片技术的检测平台性能对比 基于

生物芯片技术的呼吸道检测平台相较于基于传统呼

吸道病原体检测技术的平台具有更高的准确性和更

快的检测时间,详见表2。其中,值得一提的是基于微

流控基因芯片的QuantStudioTM
 

7
 

Flex,其Taqman􀆿

(TAC)呼吸道病原体检测面板可在无需验证面板的

情况下,根据研究目的修改探针组,最多可实现42种

病原体的检测。

表2  基于生物芯片的呼吸道检测平台的特性

技术原理 仪器名称 面板 呼吸道靶标 检测时间 优势

液相悬浮芯片 Luminex
 

xTAG
 

RVP 18病毒[32] 5
 

h[32] 检测成本较低

NxTAG
 

RPP 21种病原体[32] <4
 

h[32] 是EL1SA灵敏度的10~100倍[34]

微流控基因芯片 FilmArray The
 

BioFire􀆿
 

RP

The
 

BioFire􀆿
 

RP2

BioFire􀆿
 

Pneumonia

19种病原体[36]

21种病原体[36]
 

32种病原体[36]

1
 

h[36] 手工操作时间短,检测时间短[36]。大

量研究表明FilmArray检测呼吸道病

原体的灵敏度和特异度均较高[37-38]

GenMark(已 被

Roche收购)
 

ePlexRP 17种病原体[39] <2
 

h[39] 相比其他微流控芯片成本较低[42]

QuantStudioTM
 

7
 

Flex
TaqMan􀆿(TAC) 42种病原体[43] <2

 

h[43] 可根据研究目的修改引物/探针组,且

不需要重新验证整个面板[43]。面板

的灵敏度和特异度均较高[44]
     

3 二代测序技术平台

  二代测序技术是基于PCR和基因芯片发展而来

的DNA测序技术,二代测序通过在DNA复制过程

中(RNA需反转录为cDNA),捕捉新添加的碱基所

携带的特殊标记来确定目标序列[45]。由于在二代测

序中,随着读长增长,基因簇复制的协同性降低,测序

质量下降,因此,二代测序具有通量高但读长短的

特点[46]。
3.1 二代测序平台分类

3.1.1 焦磷酸测序平台 焦磷酸测序,即在DNA聚

合反应中释放焦磷酸(PPi),并将焦磷酸用作特定碱

基掺入的指示物,依次添加和去除4个碱基,通过检

测由发光的酶级联释放的焦磷酸盐完成测序[47]。
QIAGEN公 司 的

 

PyroMark 采 用 焦 磷 酸 测 序 法,
Roche公司的Roche

 

454
 

在此基础上采用了一种“水
包油”的扩增方法,即在扩增时使用了包含160多万

个光纤孔的平板,其中,每个孔是一个独立的PCR体

系,所有的DNA模板都被链接在孔中水油包被的一

个磁珠上[48]。焦磷酸测序开拓了二代测序,但有其局

限性:均聚物测序不准确,添加超过5个相同的核苷

酸不能有效检测,其成本也相对较高[48]。目前,焦磷

酸测序已经被淘汰[48]。
3.1.2 氢离子测序平台 氢离子测序即克隆乳液中

单个核糖核酸,然后将其放置在一个包含单个pH传

感器矩阵的半导体芯片上,当DNA克隆通过合成进

行测序时,局部 pH 值 的 变 化 可 确 定 测 序 的 核 苷

酸[48]。Thermo
 

Fisher
 

公司的Ion
 

Torrent平台,采
用氢离子测序。在应用中,这项技术检测速度快,可
以实时测序,而且成本低[49-50]。然而,有研究表明,该
技术均聚物测序容易出错,因为在一个循环中重复使

相应数量的氢离子释放,导致出现更高比例的电子

信号[49-50]。
3.1.3 边合成边测序平台 边合成边测序采用桥式

扩增策略,即通过将单个DNA分子附着在流动细胞

上,然后将其局部扩增成克隆簇;在接下来的测序和

合成过程中,它构建互补DNA,采用荧光标记核苷酸

的光学读出,然后确定其碱基身份(A,T,C,G)[51]。
在每个测序周期中,4种核苷酸之间的自然竞争减少

了与焦磷酸测序相比的固有偏差。因此,均聚物的测

序错误被这种技术克服[52-53]。Illumina公司开发了

这种方法,约63%的测序工作是在该测序平台上进行

的,此 外,Illumina在 所 有 测 序 仪 中 拥 有 最 高 的
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通量[54]。
3.1.4 杂交与连接测序平台 杂交与连接测序法利

用DNA连接酶来连接DNA序列中给定位置的核苷

酸,通过已知序列对未知的目标DNA序列进行碱基

配对和进行测序[55]。阅读长度是该方法的一个主要

限制[56]。CG公司的Complete
 

Genomics采用连接

法测序,后期被华大基因收购。特别的是,Complete
 

Genomics在构建测序文库时基因片段的两端加了接

头,形成环状DNA
 

模板。其拷贝序列采用类似滚环

的扩增方式,其单克隆球状体也被称为DNA
 

纳米球,

利用锚定序列与碱基单链荧光探针混合物在连接酶

作用下连接获得DNA
 

序列信息。该方法是分段进行

的,拥有较高的容错能力,后期的拼接也较容易[56]。
3.2 基于二代测序技术的呼吸道检测平台性能对比

 二代测序技术自焦磷酸测序以来不断发展,目前已

成为临床常规病原学检测技术的重要辅助手段,其检

测平台特性详见表3。其中,采用边合成边测序技术

的Illumina平台占据了大量市场[54]。我国的华大基

因在收购杂交与连接测序平台Complete
 

Genomics
后,也推出了国产的二代测序仪。

 

表3  基于二代测序技术的呼吸道检测平台的特性

技术原理 仪器名称 特点 优势 劣势

焦磷酸测序 PyroMark
Roche

 

454

通过测定释放的焦磷酸盐实现测

序[47]

采用“水包油”的扩增方式,再通过

测定释放的焦磷酸盐实现测序[48]

均聚物测序不准确[48]

氢离子测序 Ion
 

Torrent 通过测定局部pH值的变化实现测

序[48]

可以实时测序,成本低[49-50] 均聚物测序容易出错[49-50]

边合成边测序 Illumina 采用桥式扩增方式,再通过测定荧

光信号实现测序[51]

克服了均聚物测序不准确的问

题[52-53]

杂交与连接测序 Complete
 

Genomics 采用滚环扩增方式,再利用已知序

列识别未知序列,实现测序[56]

具有较高的容错和后期拼接能

力[56]

阅读长度受限[56](已被华

大基因收购)

3.3 二代测序技术在呼吸道病原体检测中的应用 
(1)病原体检测。MIAO等[57]在比较二代测序技术与

培养对病原菌诊断效果的同时,评估抗生素暴露对检

出率的影响,结果表明,二代测序技术的灵敏性优于

培养,二代测序技术具有较高的病原菌识别灵敏性,
且不受先前接触抗生素的影响,因此成为一种有前景

的传染病检测技术。LI等[58]的研究表明,二代测序

技术可提供全基因组序列,帮助确定病毒亚型和血清

型。(2)多重耐药基因检测。QUAN等[59]利用二代

测序技术开发了一种靶向测序方法,这种方法快速、
廉价、多路复用能力强,而且足够灵活,可以靶向任何

感兴趣的序列,并且可检测患者标本中抗菌药物的多

重耐药基因。SAHOO等[60]开发了一种基于扩增子

的高通量测序策略,与现有的耐药突变基因型检测方

法相比,该方法对微小变异体的检测更加灵敏,具有

更高的多路复用能力。(3)传染病防治。德国一名患

者出现急性呼吸窘迫综合征症状,使用PCR和分离

培养方法检测多种病原体均为阴性,FISCHER等[61]

通过二代测序技术在
 

50
 

h
 

内快速确定了致病病原体

是鹦鹉热衣原体,随后根据基因序列设计引物,并使

用
 

PCR
 

验证了检测结果。在2019年末武汉SARS-
CoV-2疫情中,研究者们通过二代测序技术实现了对

病原体的快速鉴定及病毒全基因组序列的获取,并通

过此病毒的特有基因序列,设计RT-PCR引物,生产

了用于感染者病原学诊断的试剂盒[62]。

二代测序技术的缺陷在于:(1)实验结果难以解

释检出的病原体为背景微生物还是病原微生物[63]。
(2)目前进行二代测序技术检测的工作流程高度个体

化,不同的操作流程仅适用于特定的感染类型或标本

类型;由于工作流程缺乏方法标准化和验证,容易造

成人为污染,最终导致结果的不确定[64]。(3)中国单

次标本的成本是3
 

000元人民币(约合400美元),高
于任何单一的通用方法[57]。
4 结  语

  目前,对于医疗机构,特别是基层医疗机构而言,
因资金不足、样本量太大不能进行检测,或因检测时

间、检测结果不能满足临床需求的现象 仍 普 遍 存

在[65]。未来,随着分子诊断技术的不断发展,呼吸道

疾病病原体核酸检测技术将朝着高通量、快速、自动

化、低成本的方向发展。本文对常见的呼吸道病原体

检测平台进行综述,将有助于临床医师以及研究人员

结合专业知识,合理选用呼吸道病原体的诊断方法,
以实现成本-效益的最大化。
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环介导等温扩增技术在SARS-CoV-2核酸检测中的应用研究
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  摘 要:严重急性呼吸系统综合征冠状病毒2(SARS-CoV-2)的高度传染性导致全球SARS-CoV-2感染病

例迅速增加。寻找一种较传统实时反转录聚合酶链反应(RT-PCR)技术更加准确、快速的检测方法对疾病确诊

及疫情防控尤为重要。环介导等温扩增技术(LAMP)与反转录酶相结合(RT-LAMP)已成功应用于SARS与

中东呼吸综合征的检测,在SARS-CoV-2检测中亦表现出潜在优势。该文对SARS-CoV-2的结构特点、人类感

染机制、LAMP的检测原理及其在SARS-CoV-2检测中的应用研究进展进行详细综述,以期为临床提供一种较

RT-PCR更加快速、特异且具有明显成本-效益的SARS-CoV-2核酸检测方法。
关键词:反转录环介导等温扩增; 实时反转录荧光定量聚合酶链反应; 严重急性呼吸系统综合征冠状

病毒2
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Application
 

of
 

loop-mediated
 

isothermal
 

amplification
 

technique
 

in
 

nucleic
 

acid
 

detection
 

of
 

SARS-CoV-2
HE

 

Zhenshuo1,GAO
 

Pan2,ZHANG
 

Liyue1,LIU
 

Wanhong1△

1.School
 

of
 

Basic
 

Medical
 

Sciences,Wuhan
 

University,Wuhan,Hubei
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2.Department
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Hospital,Hengshui,Hebei
 

053200,China
 

Abstract:The
 

high
 

infectivity
 

of
 

severe
 

acute
 

respiratory
 

syndrome
 

coronavirus
 

2
 

(SARS-CoV-2)
 

has
 

led
 

to
 

a
 

rapid
 

increase
 

in
 

the
 

cases
 

of
 

SARS-CoV-2
 

infection
 

worldwide.It
 

is
 

particularly
 

important
 

to
 

find
 

a
 

more
 

accurate
 

and
 

rapid
 

detection
 

method
 

than
 

the
 

traditional
 

real-time
 

reverse
 

transcriptase
 

polymerase
 

chain
 

reac-
tion

 

(RT-PCR)
 

technique
 

for
 

the
 

disease
 

diagnosis
 

and
 

epidemic
 

prevention
 

and
 

control.The
 

loop-mediated
 

i-
sothermal

 

amplification
 

(LAMP)
 

technique
 

in
 

combination
 

with
 

reverse
 

transcriptase
 

has
 

been
 

successfully
 

applied
 

for
 

the
 

detection
 

of
 

SARS
 

and
 

MERS,and
 

also
 

shows
 

the
 

potential
 

advantage
 

in
 

the
 

detection
 

of
 

SARS-CoV-2.This
 

paper
 

in
 

detail
 

reviews
 

the
 

structural
 

features
 

of
 

SARS-CoV-2,human
 

infection
 

mecha-
nism,detection

 

principle
 

of
 

LAMP
 

detection
 

and
 

the
 

application
 

study
 

advances
 

in
 

the
 

SARS-CoV-2
 

detection
 

in
 

order
 

to
 

provide
 

a
 

more
 

rapid,more
 

specific
 

and
 

obvious
 

cost-benefit
 

SARS-CoV-2
 

nucleic
 

acid
 

detection
 

method
 

for
 

clinic.
Key

 

words:loop-mediated
 

isothermal
 

amplification; real
 

time
 

reverse
 

transcription
 

polymerase
 

chain
 

re-
action; severe

 

acute
 

respiratory
 

syndrome
 

coronavirus
 

2
 

  2019年出现的新型冠状病毒感染给全球公共卫

生系统带来了巨大挑战,2020年2月国际病毒分类委
员会将该新型冠状病毒命名为严重急性呼吸系统综

合征冠状病毒2(SARS-CoV-2),由SARS-CoV-2感

染而引起的疾病命名为COVID-19。虽然COVID-19
的病死率不及2003年的SARS以及2012年的中东
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