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【摘要】 　 感染性角膜炎是全球范围内尤其是发展中国家主要的致盲性眼病之一,其早期精准诊断对改善预后具有重要

意义。 虽然病原学检测是确诊的金标准,但由于眼部样本取材局限、标本量少,传统检测方法的阳性率较低,限制了临床诊治

水平的提升。 我国多数医疗机构在眼部感染病原检测方面能力薄弱,且缺乏标准化的实验流程,亟需建立规范化的诊断体

系。 为此,本专家组结合临床实践经验与研究证据,制定了感染性角膜炎分子诊断专家共识。 该共识系统阐述了常见感染性

角膜炎的临床特征与送检指征,明确了标本采集、转运及质量评估的标准化操作程序,强调眼科医师与检验人员密切协作的

重要性,并倡导在条件允许时开展床旁接种以提高检出率。 在技术路径方面,共识综合分析了刮片细胞学检查、传统培养方

法、棘阿米巴培养等多种检测手段的适用场景,特别对核酸扩增技术及宏基因组测序(mNGS)等分子诊断方法提出了具体应

用建议,旨在推动感染性角膜炎的病原诊断向精准化、标准化方向发展,提升我国眼部感染性疾病的整体诊疗水平。
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【Abstract】　 Infectious

 

keratitis
 

is
 

one
 

of
 

the
 

major
 

blinding
 

eye
 

diseases
 

worldwide,
 

especially
 

in
 

developing
 

countries.
 

Early
 

and
 

accurate
 

diagnosis
 

is
 

crucial
 

for
 

improving
 

prognosis.
 

Although
 

etiological
 

detection
 

remains
 

the
 

gold
 

standard
 

for
 

diagnosis,
 

the
 

limited
 

sampling
 

from
 

ocular
 

tissues
 

and
 

small
 

specimen
 

volumes
 

often
 

result
 

in
 

low
 

positivity
 

rates
 

with
 

conventional
 

detection
 

meth-
ods,

 

thereby
 

constraining
 

the
 

advancement
 

of
 

clinical
 

diagnosis
 

and
 

treatment.
 

In
 

China,
 

the
 

capacity
 

for
 

pathogenic
 

detection
 

in
 

ocular
 

infections
 

is
 

generally
 

weak
 

across
 

most
 

medical
 

institutions,
 

and
 

standardized
 

laboratory
 

procedures
 

are
 

lacking,
 

highlighting
 

an
 

urgent
 

need
 

to
 

establish
 

a
 

standardized
 

diagnostic
 

system.
 

To
 

address
 

these
 

challenges,
 

our
 

expert
 

panel
 

has
 

formulated
 

the
 

Expert
 

Consensus
 

on
 

Molecular
 

Diagnosis
 

of
 

Infectious
 

Keratitis
 

based
 

on
 

clinical
 

experience
 

and
 

research
 

evidence.
 

This
 

consensus
 

systematically
 

de-
scribes

 

the
 

clinical
 

characteristics
 

and
 

indications
 

for
 

testing
 

in
 

common
 

infectious
 

keratitis,
 

defines
 

standardized
 

operating
 

procedures
 

for
 

specimen
 

collection,
 

transportation,
 

and
 

quality
 

assessment,
 

emphasizes
 

the
 

importance
 

of
 

close
 

collaboration
 

between
 

ophthalmolo-
gists

 

and
 

laboratory
 

personnel,
 

and
 

advocates
 

for
 

bedside
 

inoculation
 

when
 

feasible
 

to
 

improve
 

detection
 

rates.
 

Regarding
 

technical
 

pathways,
 

the
 

consensus
 

comprehensively
 

analyzes
 

the
 

appropriate
 

application
 

scenarios
 

of
 

various
 

detection
 

methods,
 

including
 

cyto-
logical

 

smear
 

examination,
 

traditional
 

culture
 

methods,
 

and
 

Acanthamoeba
 

culture.
 

It
 

also
 

provides
 

specific
 

recommendations
 

for
 

mo-
lecular

 

diagnostic
 

techniques
 

such
 

as
 

nucleic
 

acid
 

amplification
 

and
 

metagenomic
 

next-generation
 

sequencing
 

(mNGS).
 

The
 

consensus
 

aims
 

to
 

promote
 

the
 

precision
 

and
 

standardization
 

of
 

pathogenic
 

diagnosis
 

in
 

infectious
 

keratitis
 

and
 

to
 

enhance
 

the
 

overall
 

diagnostic
 

and
 

therapeutic
 

level
 

of
 

ocular
 

infectious
 

diseases
 

in
 

China.
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Molecular
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1　 感染性角膜炎分子诊断的专家共识(2025)制定

背景
  

感染性角膜炎是全球范围内重要的致盲性眼病,
在医疗卫生资源不均的地区尤为高发[1,

 

2] 。 我国该

病的患病率约为 0. 192%[3] ,显著高于多数发达国家,
且术后眼内炎等医源性感染亦呈上升趋势,反映出当

前眼科感染性疾病负担较重、防控形势严峻。 由于眼

部样本取材局限、病原体载量低,传统涂片和培养等

方法灵敏度有限,导致临床病原检出率低,制约了精

准抗感染治疗的实施。 为提升我国感染性角膜炎的

病原诊断能力,由四川省人民医院龚波教授以及复旦

大学附属眼耳鼻喉科医院的洪佳旭教授于 2025 年牵

头组织多学科专家,系统梳理国内外眼科病原学检测

的最新进展,结合我国医疗实际,制定了适用于综合

医院的标准化检测方案。
  

分子诊断技术通过检测病原体特有的核酸序

列,实现了对致病微生物的直接、精准识别。 其核
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心技术原理是基于聚合酶链式反应( PCR)及核酸

序列分析。 例如,实时荧光定量 PCR( qPCR) 通过

在扩增过程中监测荧光信号,对特定病原体 DNA 进

行定性与定量分析,其靶标常选择于高度保守且具

物种差异性的基因区域,如针对细菌的 16S 核糖体

DNA(16S
 

rDNA)、针对真菌的内转录间隔区(ITS),
或针对棘阿米巴的 18S 小亚基 rDNA。 此外,宏基因

组测序( mNGS) 技术则不依赖于预设的引物或探

针,直接对样本中全部微生物的核酸进行高通量测

序,通过生物信息学分析,能够无偏倚地鉴定细菌、
病毒、

 

真菌、寄生虫等所有潜在病原体,尤其适用于

传统培养阴性或混合感染的复杂病例。 近年来,多

重 PCR 技术与微阵列平台(如 iCAM 卡)的整合,使
得单次反应能够同时检测数十种角膜常见病原体,
将检测时间缩短至数小时,为早期定向治疗提供了

关键依据。
  

本共识聚焦分子诊断技术在感染性角膜炎中

的应用,重点阐述了包括实时荧光 PCR、宏基因组

测序(mNGS)等前沿方法在病原体鉴定、耐药基因

检测中的价值,并规范了从标本采集、核酸提取到

结果解读的全流程标准(图 1)。 共识旨在推动我国

眼部感染性疾病诊疗从经验性用药向精准病原诊

断转型,为临床提供可靠、规范的实验室支持,全面

提升感染性角膜炎的诊治水平。

图 1　 感染性角膜炎诊断路径

  

　 　 本共识的形成采用改良德尔菲法,经两轮问卷

调查及多次线上、线下专家会议讨论后达成一致意

见。 共识制定过程中,所有建议均综合了当前国内

外相关指南、高质量临床研究及参会专家的临床实

践经验,旨在为感染性角膜炎的分子诊断提供实

用、可操作的规范性指导。
  

然而分子诊断技术,尤其是高灵敏度技术(如

PCR、mNGS)的应用,也带来了对结果进行审慎解读

的新挑战。 假阳性结果可能源于样本交叉污染、环
境或试剂背景核酸、以及病原体定植与非活动性感

染。 因此本共识特别强调,任何分子诊断结果都必

须置于具体的临床背景下进行解读,眼科医师与检

验人员需紧密协作,区分真正的致病病原体与背景

“噪音”,避免因结果误读导致的过度治疗或治疗不

足。 建立对分子诊断结果的正确“临床承认”框架,
是实现精准诊断的关键一环。
2　 常见感染性角膜炎病原体及送检指征

  

感染性角膜炎的精准诊疗依赖于眼科临床检

查与微生物实验室检查的紧密结合。 本章节旨在

构建标准化的病原学诊断路径,见表 1。
2. 1　 细菌性角膜炎 　 起病急骤,常见于角膜外伤、
配戴接触镜、眼部手术后或免疫抑制患者。 主要病原

体为革兰阳性菌(如葡萄球菌、链球菌),配戴接触镜

者需警惕铜绿假单胞菌等革兰阴性菌[4] 。 送检指征:
所有临床疑似病例均应首先进行角膜刮片行革兰染

色等细胞学检查及微生物培养,此为快速诊断与初步

指导用药的基础[5,
 

6] 。 分子诊断应用共识:①不提倡

常规使用:对于临床表现典型、涂片镜检发现明确细

菌形态且培养可能成功的初治病例,无需常规进行分

子检测。 ②推荐采用:在以下情况,可积极采用分子

诊断技术进行病原鉴定。 a:经验性广谱抗生素治疗

72 小时后无效或加重的病例;b:涂片镜检阳性但培

养结果阴性,或传统培养方法难以生长的细菌(如诺

卡菌、放线菌)疑似感染;c:病情严重、进展迅速或疑
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为混合感染的病例;d:为早期识别特定耐药基因(如
甲氧西林耐药金黄色葡萄球菌的 mecA 基因)以指导

精准治疗时;e:技术选择上,可选用 16S
 

rRNA 基因

PCR 联合测序或宏基因组测序(mNGS) [5,
 

6]

表 1　 各类感染性角膜炎的常见病原体、送检指征以及诊断方法

类型 常见病原体 送检指征 诊断方法

细 菌 性 角

膜炎

革兰阳性菌 ( 如葡萄球菌属、链球菌

属)、革兰阴性菌(如铜绿假单胞菌);
其他:诺卡菌、放线菌等

所有临床疑似病例;初始经验性广谱抗

生素治疗无效时

角膜刮片取样,革兰染色、吉姆萨染色等

细胞学检查;微生物培养(如血琼脂、巧
克力琼脂);分子诊断(如 16S

 

rRNA 基因

PCR、宏基因组测序)

真 菌 性 角

膜炎

丝状真菌(如镰刀菌、曲霉菌)、酵母菌

(如念珠菌)
存在农业外伤等高危因素且临床表现

提示真菌感染;对常规抗菌药物治疗反

应不佳

角膜刮片标本,氢氧化钾湿片镜检、乳酸

酚棉蓝染色;分子诊断(如真菌通用 PCR
靶向 ITS 区或 18S

 

rRNA 基因、种属特异

性 PCR);宏基因组测序(mNGS)

病 毒 性 角

膜炎

疱疹病毒科(如单纯疱疹病毒、水痘-带
状疱疹病毒、巨细胞病毒)

典型角膜树枝状病变、盘状角膜炎、原
因不明的角膜内皮炎;疾病反复发作或

怀疑耐药

实时定量 PCR(首选);mNGS 用于不典

型或罕见病例

阿 米 巴 角

膜炎

棘阿米巴原虫(滋养体和包囊) 接触镜相关且常规抗感染治疗效果不

佳的慢性角膜炎;角膜共聚焦显微镜发

现疑似阿米巴包囊或滋养体

棘阿米巴培养(无营养大肠杆菌平板,金
标准); 分子检测 ( 如 18S

 

rRNA 基因

PCR)

2. 2　 真菌性角膜炎　 起病相对隐匿,多有植物性外

伤史或长期使用激素 / 免疫抑制剂病史[7] 。 角膜病灶

可呈羽毛状浸润、卫星灶等特征。 主要病原体为丝状

真菌(如镰刀菌、曲霉)和酵母菌(如念珠菌) [8~11] 。
送检指征:存在农业外伤等高风险因素且临床表现符

合者,或常规抗菌治疗无效者,应首选角膜刮片行氢

氧化钾(KOH)湿片镜检、乳酸酚棉蓝染色等快速检

查。 分子诊断应用共识:在以下情况,推荐采用分子

诊断作为关键补充或确诊依据。 a:涂片镜检疑似真

菌但培养结果为阴性;b:需要快速、精确鉴定菌种以

指导抗真菌药物选择(如区分镰刀菌与曲霉);c:临床

高度怀疑但传统方法(包括共聚焦显微镜)均未获得

明确病原学证据的疑难病例;d:怀疑混合感染(如细

菌合并真菌);e:可根据情况选择真菌通用 PCR(靶
向 ITS 或 18S

 

rRNA 基因)、 种属特异性 PCR 或

mNGS[6,
 

12] 。
2. 3　 病毒性角膜炎　 典型特征为反复发作。 单纯

疱疹病毒( HSV)可致树枝状 / 地图状溃疡,水痘-带
状疱疹病毒(VZV)常伴皮损,巨细胞病毒(CMV)多

引起角膜内皮炎[13,
 

14] 。 送检指征:对于典型疱疹性

角膜炎(如树枝状溃疡),临床诊断即可成立并启动

治疗。 当需要实验室确诊、鉴别病毒类型、评估病

毒载量或疑为罕见病毒感染时,应进行病原学检

测。 分子诊断应用共识: ① 首选方法:实时定量

PCR(qPCR)是检测和分型的首选及核心方法,具有

高灵敏度和特异性,尤其适用于房水样本确诊 CMV
角膜内皮炎。 ②应用场景:a:所有需要实验室确诊

的病毒性角膜炎病例;b:临床表现不典型,需与细

菌或真菌感染鉴别时;c:抗病毒治疗疗效监测或怀

疑耐药时;d:疑为罕见病毒感染或常规 PCR 检测阴

性时,可考虑 mNGS。
2. 4　 棘阿米巴角膜炎　 病程迁延,特征性表现为剧

烈眼痛与临床体征不相符(痛征分离)。 高危因素主

要为配戴接触镜,尤其使用非无菌液体护理者。 早期

可见放射状神经炎,进展期可形成环状浸润[15] 。 送

检指征:接触镜相关或眼表外伤后常规抗感染治疗无

效的慢性角膜炎;或共聚焦显微镜(IVCM)检查发现

典型阿米巴包囊 / 滋养体影像学特征时。 分子诊断应

用共识:①诊断价值:角膜刮片镜检发现滋养体或包

囊可确诊,典型 IVCM 影像亦具重要诊断价值。 然

而,上述方法敏感性有限。 ②强烈推荐采用:基于

18S
 

rDNA 的分子检测(如荧光定量 PCR)具有极高的

灵敏度与特异性,在以下情况应作为不可或缺的确诊

工具:a:临床高度疑似但镜检和 / 或培养结果为阴性;
b:IVCM 检查未发现明确包囊,但临床与病史高度符

合;c:需要进行虫株基因分型或评估治疗反应。 ③培

养与分子检测互为重要辅助,后者尤其适用于早期诊

断和避免治疗延误[16,
 

17] 。
通过建立并遵循上述基于不同感染性角膜炎

的临床表现与病原体特征所构建的送检指征体系,
可有效引导临床医师与检验医师之间实现协同工

作,共同优化病原学检测流程,最终目标是实现对

所有类型感染性角膜炎的早期、精准病原学诊断。
3　 标本采集及质量评估

3. 1　 标本采集及转运原则 　 本共识参考
 

2022 年

《感染性眼病的病原微生物实验室诊断专家共

识》 [18] 、2021 年美国《眼部感染临床微生物实验室

实用指南》 [19]及国内外相关规范,制定以下原则。
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3. 1. 1　 标本采集原则　 标本应遵循
 

“即刻送检、优
先涂片、床旁接种”

 

的原则。 对于厌氧培养标本,此
原则尤为重要;若无法实现床旁接种,标本应于室

温保存并密封转运,严禁冷藏或冷冻,同时清晰标

注采集时间。 ①对于角膜病灶的采集,需在表面麻

醉下进行。 可使用刮铲刮取病变组织,并将其均匀

涂成薄层,注意避免细胞堆积;也可用专用拭子蘸

取分泌物或刮取物,并需在病灶区域停留足够时

间。 采集后,涂片需经无水甲醇固定。 样本应在室

温下尽快送检或进行床旁接种;若需短暂存放,应置

于常温密闭容器中,进行厌氧培养时则需使用专用转

运装置。 采集的关键在于优先获取新鲜的分泌物或

病变边缘组织,并制成高质量的薄层细胞涂片。 ②泪

器样本的获取需先进行表面麻醉。 随后用无菌棉签

挤压泪囊区,促使脓性分泌物或黏稠的坏死物从泪小

点溢出,并收集这些中段物质,同样制成薄层涂片后

以无水甲醇固定。 其转运与储存要求与眼表样本基

本一致,即室温下快速送检或妥善密闭暂存。 在制备

涂片时,对于质地坚硬的坏死物,应事先将其充分碾

碎,以利于后续的显微镜检。 ③对于眼内样本,需在

麻醉下通过前房穿刺获取房水,或通过玻璃体切割术

获取玻璃体原液。 所得液体可直接涂片并使用无水

甲醇固定。 为确保运输安全,装有液体的注射器必须

外加防泄漏包装,并放置于密闭转运箱中立即送检。
特别需要注意的是,如果获取的是玻璃体灌洗液,需
先经过离心步骤,然后将沉淀物用于涂片和培养,而
不能直接用原液操作。
3. 1. 2　 分子检测样本的防污染采集原则　 进行分

子检测(如 PCR、mNGS)的样本,其采集与转运过程

需严格遵守防污染规范,以最大限度减少假阳性风

险:①人员与物品准备:操作者须佩戴无滑石粉手

套。 所有接触样本的器械(如刮铲、刀片、拭子)必

须无菌、一次性使用,并在采样前确认其包装完好。
②操作环境与顺序:采样应在相对洁净的环境中进

行,避开可能存在气溶胶污染的区域(如正在运行

的 PCR 产物处理区)。 若同一患者需进行多项采

样,分子检测样本应优先采集,再进行其他可能引

入污染的操作(如荧光素钠染色)。 ③麻醉剂与染

色剂的影响:如采样前使用了荧光素钠、丙美卡因

等眼部麻醉剂或染色剂,必须在检验申请单上明确

注明。 因为这些试剂可能抑制微生物活性、干扰核

酸提取或扩增,是导致假阴性或假阳性的潜在因

素。 ④样本容器的选择:使用无菌、无核酸酶的一

次性容器盛放样本。 严禁使用可能残留有上次检

测产物的容器。 ⑤转运隔离:分子检测样本在转运

过程中,应与其它非分子检测样本物理隔离包装,

避免交叉污染。
3. 1. 3　 各环节规范　 为确保不同实验室间分子检

测结果的可比性与准确性,建议对感染性角膜炎病

原体 PCR 检测的关键环节进行规范。 核酸提取推

荐使用经临床验证的商品化核酸提取试剂盒及自

动化提取仪。 例如,可参照使用 EZ1 病毒小量试剂

盒(V2. 0)在 EZ1
 

advanced
 

XL 仪器上进行提取,洗
脱体积建议为 60 ~ 120

 

μl,以兼顾后续多项检测需

求。 每批次提取必须设置阴性质控(如无菌水)以

监测污染。
  

靶标选择与质控:针对不同病原体,应采用经

过验证的特异性基因靶标进行扩增,如细菌的 16S
核糖体 RNA 基因、 真菌的内转录间隔区或 18S

 

rRNA 基因、病毒的特异性保守基因以及棘阿米巴

的 18S
 

rDNA。 每次检测应包含内参基因(如人类

RNase
 

P)以监控核酸提取效率及抑制物存在情况。
①鉴于眼部标本具有量少、不可重复获取的特点,
临床医师应在送检时明确标注检测项目及其优先

级,以便实验室合理分配标本并优化检测流程。 ②
角膜溃疡标本须由经验丰富的眼科医师在裂隙灯

显微镜引导下,使用无菌刮铲(如 15 号手术刀片)
轻柔刮取病灶边缘及基底,并立即涂片及完成床旁

接种。 ③角膜组织及活检材料宜以无菌器械切碎

后接种;眼内标本(如房水、玻璃体)需经手术途径

获取。 ④眼内液(房水或玻璃体)检测仅推荐用于

高度怀疑感染性眼内炎或严重角膜炎累及眼内的

病例。 须由具备相关经验的医师在严格无菌条件

下完成采集。 术前可予抗生素滴眼液点眼,行表面

麻醉后,依次进行皮肤消毒与聚维酮碘结膜囊冲

洗。 ⑤房水抽取量宜控制在 0. 1 ~ 0. 2
 

ml;玻璃体切

割术中所获的玻璃体标本量应不少于 0. 5
 

ml(最初

抽取的未稀释部分最佳)。 ⑥样本可注入无菌 EP
管运送,或使用带针帽的注射器密闭转运。 ⑦对于

隐形眼镜、护理液或眼外伤相关异物,可酌情进行

微生物学检测,但需审慎解读其培养结果。 因非临

床样本(如镜片、护理液)中检出的微生物可能仅为

暂存殖居,其阳性结果需结合患者临床表现综合评

估病原学意义。
3. 2　 标本质量评估　 鉴于眼部标本具有量少、珍贵

且难以重复获取的特点,实验室原则上不轻易拒收

任何样本。 即使遇到标本量不足或转运时间超出

常规要求的情况,也应尽可能完成相关检验,并及

时与临床医生沟通标本的具体情况,为可能的二次

送检创造条件。 所有标本的质量评估均应遵循系

统化的标准流程。
  

对于刮片标本的细胞学评估,要求将分泌物、
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脓液或坏死组织等制成均匀薄层涂片,直径控制在

10 毫米左右。 除玻璃体灌洗液需离心取沉淀或甩

片处理外,其余类型标本均应直接使用原始材料进

行涂片制备。 组织标本的合格标准为载玻片上的分

泌物、脓液或坏死组织呈薄层平铺状态,无组织细胞

过度堆积现象。 角膜刮片的质量要求更为具体,角结

膜病灶区域获取的标本中,脱落上皮细胞或炎性细胞

数量需达到国际分级标准中的 1 级或以上。 该标准

规定:低倍镜视野下细胞计数≤10 个为 0 级,11 ~ 50
个为 1 级,51~100 个为 2 级,101 ~ 1000 个为 3 级,超
过 1000 个为 4 级[18] 。 此分级标准同样适用于房水、
玻璃体等其他眼内标本的细胞学评估。

  

培养标本的质量控制需要实施全过程管理。
评估内容包括标本采集前的抗菌药物使用情况(包

括种类和使用时间)、采集方式的规范性、转运装置

的适用性、采样量的充足程度、是否实现床旁接种

以及是否在采集后 2 小时内送达实验室等关键环

节。 同时还需根据标本类型和临床拟诊的病原体

类型,评估所申请检测项目的适宜性与必要性。
考虑到眼部标本的特殊临床价值,对于评估中存

在缺陷的标本,实验室不应简单拒收,但需在检验

报告中对标本存在的局限性或不合格之处进行客

观说明,以帮助临床医生准确理解检验结果的诊

断价值。
4　 实验室分子诊断

  

传统病原学检查方法在感染性角膜炎诊断中

常存在局限。 随着分子生物学发展, 基于 PCR、
qPCR 及宏基因组测序等技术,能够实现对细菌、真
菌、病毒及阿米巴病原体的快速、精准鉴定(表 2),
不仅显著提升诊断敏感性与特异性,还为混合感染

与耐药评估提供了关键依据,已成为角膜炎现代化

诊疗的重要支撑。
表 2　 感染性角膜炎分子诊断技术的临床应用

角 膜 炎

类型
核心分子诊断技术 靶点 / 方法 主要优势与临床价值 应用场景与备注

细菌性角

膜炎

①
 

16S
 

rDNA
 

PCR
 

&
测序

②
 

下一代测序(NGS)
③

 

种特异性实时荧光

定量 PCR
 

(qPCR)
④

 

耐药基因 PCR

①
 

细菌 16S 核糖体 DNA 保守

区域

②
 

样本中全部微生物 DNA
③

 

特定基因(如铜绿假单胞菌

的 ecfX 基因)
④

 

特定耐药基因(如 mecA)

①
 

快速、准确鉴定难培养或非典型细菌

②
 

无偏倚检测,揭示多微生物感染,对培养

阴性病例有突破性价值

③
 

高特异性与敏感性,为早期定向治疗提

供依据

④
 

为应对抗生素耐药性提供早期分子依据

适用于初始治疗无效、
病情复 杂 或 怀 疑 罕 见

菌 / 混合感染的情况。
NGS 尤其适用于传统诊

断方法失败的难治性角

膜炎。

真菌性角

膜炎
①

 

ITS 区 PCR 与测序

②
 

qPCR
③

 

mNGS
④

 

多位点序列分型

(MLST)

①
 

核糖体 DNA 内转录间隔区

(ITS)
②

 

真菌特异性 DNA(可定量)
③

 

样本中所有微生物 DNA
④

 

多个看家基因序列

①
 

鉴定真菌物种的“金标准”分子方法,能
有效区分常见致病菌

②
 

可定量病原体载量,评估感染严重程度

和治疗反应

③
 

无需预设病原体,适用于罕见真菌或混

合感染诊断

④
 

用于医院感染暴发调查和流行病学溯源

当镜检提示菌丝但培养

阴性时,分子检测是关

键确认手段。
mNGS 在传统方法诊断

不明时具有重要价值。

病毒性角

膜炎

①
 

qPCR
②

 

序列特异性引物

PCR
 

( PCR-SSP ) 与

Sanger 测序

①
 

病毒特异性 DNA(可定量)
②

 

特定基因序列(如胸苷激酶

基因)

①
 

首选方法,高灵敏度、特异性、可定量,可
用于监测疗效

②
 

用于病毒基因分型及识别耐药相关突

变,为个性化治疗提供依据

核心是检测病毒 DNA。
对于 CMV 角膜内皮炎,
房 水 qPCR 具 有 确 诊

意义。
分子诊断对于识别耐药

和区分 病 毒 亚 型 至 关

重要。

阿米巴角

膜炎

①
 

qPCR
②

 

DNA 序列分析与

基因分型

①
 

棘阿米巴 18S 小亚基单位

核糖体 DNA(可定量)
②

 

18S
 

rDNA 等基因序列

①
 

最敏感和特异的诊断方法之一,灵敏度

显著高于传统方法,能同时检测滋养体和

包囊,利于早期诊断和疗效评估

②
 

有助于了解病原体致病潜力与传播来源

在临床疑似但镜检和培

养阴性的病例中,qPCR
已成为不可或缺的确诊

工具。

基于 TaqMan 探针的方法是典型代表

4. 1　 细菌性角膜炎的分子诊断　 细菌性角膜炎起

病急、进展迅速,快速、准确地鉴定病原菌对指导抗

生素治疗至关重要。 传统培养方法耗时长且阳性

率有限。 对于细菌性角膜炎,基于 16S 核糖体 RNA
(16S

 

rRNA)基因的测序是鉴定难培养或非典型细

菌(如诺卡菌属)的重要分子技术。 然而,需注意其

临床应用的特定场景:由于该技术会扩增所有细菌

的保守基因区域,无法区分病原菌与眼表正常定植

菌,因此单纯的 16S
 

rRNA
 

PCR 甚至 qPCR 不适用于

角膜样本的病原学初筛。 传统的桑格测序仅能准
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确鉴定单一菌感染,对混合感染则无能为力;而早

期研究中采用的 16S
 

rDNA 克隆文库法,因通量低、
速度慢,已被宏基因组测序技术所取代。

mNGS 通过对样本中全部微生物 DNA 进行无

偏倚的高通量测序,能够全面揭示病原体谱,包括

细菌、病毒、真菌及寄生虫,尤其适用于传统培养阴

性、病情复杂或疑为混合感染的难治性角膜炎,具
有突破性诊断价值。 然而,值得注意的是,由于角

膜组织暴露于外界环境,眼表常存在正常菌群定

植,mNGS 检测结果易受这些定植菌或环境微生物

核酸的影响,导致假阳性率较高。 因此, 在解读

mNGS 报告时,必须结合临床表型、病原体相对丰

度、序列覆盖度以及传统微生物学结果进行综合判

断,避免将定植菌误判为致病菌。 对于此类培养阴

性的急性感染病例, 推荐结合涂片镜检结果与

mNGS 技术进行综合鉴定。
  

在临床高度怀疑特定病原体(如铜绿假单胞

菌)或需早期识别耐药基因(如 mecA 基因)时,可采

用种属特异性 qPCR 或耐药基因 PCR,为精准治疗

提供依据。
4. 2　 真菌性角膜炎的分子诊断　 真菌性角膜炎的

诊断常因病原体生长缓慢和形态学鉴定的复杂性

而延迟。 分子诊断显著提升了其诊断的灵敏度和

速度。 针对真菌核糖体 DNA 内转录间隔区(ITS)的
PCR 扩增与测序[20,

 

21] ,因其在物种间的高度变异性

和物种内的保守性,能够有效区分常见致病菌(如

镰刀菌、曲霉菌和念珠菌),显著提升了诊断的灵敏

度和速度。 然而,在临床应用中需注意,真菌坚韧

的细胞壁会导致 DNA 提取效率降低,进而可能影响

PCR 的检测阳性率。 有实践表明,对于涂片镜检可

见少量菌丝或孢子的样本,PCR 检测结果可能出现

阴性。 因此,在采用 PCR 法进行诊断时,建议对临

床样本的 DNA 提取方法进行规范,以确保检测的可

靠性。 同时,分子诊断结果也需结合临床背景谨慎

解读,以区分活动性感染与定植。
  

mNGS 通过直接对样本中所有微生物 DNA 进

行高通量测序,无需预设病原体,尤其适用于罕见

真菌或混合感染的诊断[22] 。 此外,多位点序列分型

(MLST)等高分型技术则在医院感染暴发调查和流

行病学溯源中发挥重要作用。 值得注意的是,基于

CRISPR / Cas 系统的新型检测技术(如 RID-MyC)因

快速、便捷的特点,在资源有限场景及疑难病例的

快速筛查中展现出应用潜力。
4. 3　 病毒性角膜炎的分子诊断　 病毒性角膜炎,尤
其是由疱疹病毒家族(如 HSV-1,

 

VZV,
 

CMV)引起

的感染,具有复发性强、可导致严重视力损害的特

点。 其分子诊断的核心是检测病毒特异性 DNA。
qPCR 是目前临床诊断病毒性角膜炎的首选方法,
具有高灵敏度、高特异性和可定量等优点。 多项研

究证实,qPCR 的检出率显著高于传统的病毒培养

和免疫荧光法( IFA)。 例如,在角膜刮片样本中,
qPCR 对 HSV 的检出率可达 24. 7%,而 IFA 仅为

14. 6%。 qPCR 的敏感性可达 85. 7%, 特异性为

86. 2%。 与常规 PCR 相比,qPCR 因无需后处理且

能定量,诊断效率更高。
  

对于单纯疱疹病毒性角膜炎,样本类型显著影

响检出率。 角膜上皮刮片是首选样本,其 HSV
 

DNA
检出率(46. 4%) 和病毒载量均显著高于泪液样本

(13. 3%)。 角膜印记膜(CIM)作为一种侵入性更小

的取材方法,其检出率( 36. 4%) 也高于常规拭子

(25. 5%)。 PCR 可从角膜上皮或房水样本中检测

病毒 DNA,即使在非活动期也可能呈阳性,为潜伏

感染的诊断提供线索。 但需注意,PCR 阳性仅代表

病毒 DNA 存在,无法区分活性与无活性病毒颗粒,
其结果必须结合临床表现解读。 临床诊断与 PCR
结果的一致性在典型病例中较高(约 46%),但在不

典型病例中较低(约 8%)。
  

在 CMV 角膜内皮炎的确诊中,房水样本的 CMV-
DNA

 

PCR 检测具有决定性意义[23] ,因其临床表现常

不典型,且培养极为困难。 此外,qPCR 的定量功能对

于监测抗病毒治疗后的病毒载量变化、评估疗效至关

重要。 研究表明,病毒 DNA 载量与临床症状评分呈

正相关,可提示疾病严重程度。 通过结合测序技术,
还能进一步分析病毒基因型及识别与耐药相关的基

因突变(如 HSV 胸苷激酶基因突变),为临床制定个

性化治疗方案提供分子层面的指导。
  

除了 qPCR,一些新技术在 HSK 诊断中展现出

潜力。 多重点杂交(MDH)
 

assay
 

能够同时检测多种

病原体,对于混合感染的鉴别有优势。 一项研究显

示,其诊断 HSK 的敏感性和特异性分别达到 93. 3%
和 100%,阳性与阴性预测值也极高,且能在一天内

出结果。 免疫层析法(ICGA),如商品化试剂盒 Am-
pliVue,通过等温扩增技术,可在约 1 小时内快速检

测 HSV
 

DNA,为门诊提供初步诊断工具。 其在角膜

结膜样本中的敏感性可达 84%。 另一种 ICGA 试剂

盒可直接检测病毒糖蛋白 D 抗原,15 分钟内即可获

得结果,与临床诊断的阳性符合率为 55. 0%,阴性

符合率为 100%。 泪膜抗体 / 抗原检测,即检测泪液

中 HSV 特异性的分泌型 IgA(sIgA)或感染细胞蛋白

0(ICP0),可作为补充手段。 研究表明,联合检测泪

液中的 HSV
 

DNA 和 sIgA,能比单一方法获得更高

的诊断敏感性(76. 9%)和阴性预测值。
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总结而言,qPCR 是病毒性角膜炎分子诊断的

基石。 临床应用中,应优先采用角膜刮片进行检

测,并审慎解读结果,尤其是低载量阳性或不典型

病例。 对于快速筛查,ICGA 等床旁检测具有实用

价值;对于疑难或混合感染,MDH 等多元检测技术

可提供更全面的信息。 分子诊断的终极目标是建

立与临床表型紧密关联的标准化检测与解读流程。
4. 4　 阿米巴角膜炎的分子诊断　 阿米巴角膜炎诊

断困难,常被误诊或延迟诊断,导致预后不良。 其

分子诊断主要依赖于检测阿米巴的核糖体 DNA。
临床上较易开展的棘阿米巴分子诊断方法为

qPCR,可提供快速、敏感的实验室诊断依据。 共识

推荐采用
 

TaqMan 探针法,其特异性扩增引物旨在

识别 JDP1 / JDP2 所对应的棘阿米巴 18S
 

rDNA 的
 

ASA. S1 片段 ( 序列为
 

5 '-GGCCCAGATCGTTTAC-
CGTGAA-3 '

 

/
 

5 '-TCTCACAAGCTGCCTAGGAGCT-
CA-3')。 针对棘阿米巴 18S 小亚基单位核糖体

DNA 的 qPCR,是目前最敏感和特异的诊断方法之

一[24] 。 以 18S 为靶点设计的 qPCR
 

assay 具有极高

的检测灵敏度,能够同时检出处于活动期的滋养体

和休眠期的包囊两种形态,其诊断效能显著优于检

出率低的传统培养和镜检。
  

在临床应用中,该技术已成为早期诊断和确诊

的基石,尤其当患者具有典型的接触镜佩戴史、剧
烈眼痛与临床体征不符等特征,但共聚焦显微镜检

查未能发现明确包囊,或传统病原学检查呈阴性

时,qPCR 是获取病原学证据、避免延误治疗的关键

工具。 该技术不仅能检测具有代谢活性的滋养体,
也能检测处于休眠状态的包囊,这对于评估治疗效

果和发现潜在复发风险具有重要意义。 在临床疑

似但镜检和培养阴性的病例中,qPCR 已成为确诊

阿米巴感染不可或缺的工具。
  

此外,mNGS 亦可用作疑难病例诊断及虫株种

属鉴定,但其诊断效能有待进一步研究验证。
 

在共

识推荐的诊断路径中,分子生物学检查(棘阿米巴

PCR 检查)结果阳性被列为重要的确诊依据之一,
与在角膜标本中发现病原体、 或共聚焦显微镜

(IVCM)下观察到典型病原体结构具有同等关键的

诊断价值。
5　 分子诊断结果的解读与报告规范

  

分子诊断结果的解读是连接实验室数据与临

床决策的桥梁,其核心在于区分病原体的致病状态

与定植 / 污染。 高灵敏度技术使得检测痕量核酸成

为可能,但也提高了假阳性风险。 假阳性结果主要

来源于:①
 

采样或实验过程中的交叉污染;②
 

眼表

或环境的非致病性微生物定植核酸;③
 

既往感染后

残留的非活性病原体核酸。 因此,任何阳性分子诊断

结果都必须结合以下要素进行临床综合评判,以确定

其“临床承认程度”:①
 

患者典型的临床症状与体征;
②

 

样本质量(如细胞学分级);③
 

病原体核酸载量

(Ct 值 / 序列数);④
 

传统镜检或培养结果;⑤
 

对经验

性治疗的反应。 单纯依赖分子阳性报告而缺乏临床

支持,不足以确诊感染性角膜炎。
5. 1　 细菌性角膜炎分子诊断结果的解读与报告规

范　 qPCR 的阳性判断阈值(Ct 值)应基于特定试剂

和平台,通过严格的性能验证(包括使用临床样本

进行 ROC 曲线分析)来确定,以优化诊断效能,区分

活动性感染与定植。 较低 Ct 值(如≤30)通常提示

较高的核酸载量,与急性感染相关;而临界值附近

或较高的 Ct 值结果需谨慎解读,并必须结合临床表

现和其他微生物学证据综合判断。
  

基于 16S
 

rRNA 基因测序进行病原鉴定时,需
保证测序数据本身的质量与可靠性,例如要求序列

达到足够的覆盖深度和准确度,以确保后续比对和

物种分类的可信度[25] 。 mNGS 报告的病原体,其序

列数据应在样本中具有显著的相对丰度或统计学

显著性,并需通过生信分析管道系统性地排除来自

宿主、试剂及环境的背景噪音和常见污染[26] 。
  

所有分子检测结果都必须由临床医生结合患

者的具体体征(如溃疡大小、前房反应、视力下降速

度)进行解读。 当分子检测结果与临床表现不一致

时,应以临床表现为首要考量,并对分子结果的可

信度进行重新评估,必要时采用传统微生物学方法

进行验证。
  

检测报告应包含以下核心内容:明确标注所采

用的检测方法,如“16S
 

rDNA
 

PCR+测序”或“多重

PCR”;详细报告检测出的病原体种类与载量信息,
包括具体菌种(如铜绿假单胞菌)及基于 Ct 值或序

列数的半定量载量分级(低 / 中 / 高)。 在结果解释

与临床建议部分,若检出耐药基因(如 mecA),应注

明“提示甲氧西林耐药,建议避免 β-内酰胺类抗生

素”;对于混合感染病例,应按载量高低顺序列出主要

病原体,并建议采用覆盖广谱抗菌药物的治疗方案。
对条件致病菌的解读需特别谨慎。 凝固酶阴性葡萄

球菌、棒状杆菌等常见结膜定植菌,必须满足高载量

(Ct 值<30)且与角膜病灶定位一致的条件方可报告

阳性,否则应备注“不排除污染或定植”的可能。
5. 2　 真菌性角膜炎分子诊断结果的解读与报告规

范　 真菌性角膜炎的分子诊断中,用基于 ITS 区的

qPCR 进行检测时,其阳性判断阈值(Ct 值)应由实

验室根据所用试剂和平台,通过严格的性能验证自

行建立并确定[27] 。
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分子检测阳性结果需谨慎解读,必须与患者的临

床表现、角膜刮片镜检或真菌培养结果相结合,以区

分活动性感染与定植或残留核酸。 对于 mNGS 检测,
其阳性结果的判定应遵循规范化的生信分析和报告

解读流程[28] 。 可靠的病原体判定通常需要满足多重

标准,例如:特异性序列数显著高于背景对照、具有合

理的相对丰度、其检出符合临床意义,以及(在可能的

情况下)在真菌基因组的多个保守区域(如 ITS、LSU)
均能检测到该病原体的序列,以提高鉴定的准确性和

特异性。
  

在结果与临床表现的一致性分析方面,典型体

征(如卫星灶、菌丝苔被、内皮斑)结合 PCR 阳性结

果可确立诊断。 若出现 PCR 阳性但病灶表现为细

菌性溃疡特征的情况,需怀疑样本交叉污染,建议

重复采样或联合共聚焦显微镜检查。
  

检测报告应明确标注所采用的检测方法,例如

“qPCR+测序”或“mNGS”;详细报告菌属(如镰刀菌

属、曲霉菌属)及基于序列数的相对载量。 在结果

解释与临床建议部分,应标注“镰刀菌属对氟康唑

天然耐药,推荐那他霉素或伏立康唑”;若检出罕见

真菌(如链格孢菌),则建议参考药敏试验调整用药

方案。 对条件致病菌的解读需保持审慎态度。 念

珠菌属等常见腐生菌,需在角膜深部样本或重复检

测中均呈现高载量方可报告临床阳性,否则应备注

“建议结合角膜刮片氢氧化钾湿片法验证”。
5. 3　 病毒性角膜炎分子诊断结果的解读与报告规

范　 病毒性角膜炎的分子诊断标准要求 qPCR 检测

病毒 DNA(如 HSV-1、VZV、CMV)以 Ct 值≤36 为阳

性,其中 Ct 值<30 提示病毒处于活动性复制阶段;
特别值得注意的是,房水样本中 CMV

 

DNA 载量≥
104

 

copies / ml 具有重要诊断意义。
  

在结果与临床表现的一致性分析中,上皮型树

枝状溃疡与 HSV-DNA 阳性呈现高度一致性;对于

角膜内皮炎病例,房水 CMV-DNA 阳性即可确诊

CMV 内皮炎,即使角膜上皮保持完整状态。 病毒载

量与疾病活动度密切相关,在治疗后可动态监测 Ct
值变化以评估疗效。

  

检测报告需明确标注所采用的检测方法,如

“多重 qPCR”或“靶向 UL54 基因 CMV 检测”;应详

细报告具体病毒类型及定量值 ( copies / ml 或 Ct
值)。 在结果解释与临床建议部分,需标注“ HSV-1
阳性,建议局部及全身抗病毒治疗”;若检出耐药突

变(如 TK 基因突变),应注明“疑似阿昔洛韦耐药,
推荐更换更昔洛韦”。 对条件致病菌的解读需要特

别谨慎。 疱疹病毒潜伏感染可能导致低载量阳性

(Ct 值>36),若无活动性角膜病变,应备注“可能为

潜伏感染,需结合临床表现综合判断”。
5. 4　 阿米巴角膜炎分子诊断结果的解读与报告规

范　 阿米巴角膜炎的分子诊断标准要求 18S
 

rDNA
 

qPCR 以 Ct 值 ≤ 35 为阳性, 且序列匹配度需 ≥
99%;在 mNGS 检测中,棘阿米巴序列数需显著高于

背景(如>50 倍),并需经过 PCR 验证确认。
  

在结果与临床表现的一致性分析方面,环形浸

润、放射状神经炎与 PCR 阳性结果呈现高度相关

性;包囊期虽然载量较低( Ct 值 30 ~ 35),但仍具有

重要诊断价值。 治疗后载量下降缓慢可能提示包

裹残留,这与疾病复发风险密切相关。
  

检测报告应明确标注所采用的检测方法,如

“18S
 

rDNA
 

TaqMan
 

qPCR”或“ mNGS+靶向验证”。
在结果解释与临床建议部分,应注明“棘阿米巴 T4
型阳性,推荐 0. 02% 氯己定联合普罗帕咪联合治

疗”;若载量较高且伴有前房炎症,建议评估是否需

联合角膜清创术。 对条件致病菌的解读需要格外

谨慎。 环境中的游离阿米巴污染可能导致假阳性

结果,必须满足临床体征典型且载量持续升高的条

件方可确认致病性。
  

总之,在分子诊断报告的编制过程中,应特别

注重方法学的透明度,明确说明技术原理与局限

性,例如 PCR 无法区分病原体活性,mNGS 需警惕

数据库偏差等问题。 临床关联性方面,必须强调检

测结果需要与裂隙灯检查、共聚焦显微镜等影像学

证据进行整合分析。 动态监测具有重要价值,建议

在治疗后 1 ~ 2 周复查载量,以评估疗效与耐药风

险。 对于条件致病菌的注释,应对低风险病原体附

加警示说明,以避免过度治疗的情况发生。
6　 小结

  

感染性角膜炎的病原学诊断需要建立系统化

的诊疗路径。 眼科医师在申请实验室检查前,应
全面评估眼部病变的临床特征,根据初步拟诊精

准选择染色方法及培养策略。 当出现刮片或涂片

检测结果与培养结果不一致的情况时,实验室人

员需及时与临床医师沟通,共同分析差异产生的

可能原因。 对于脓性标本培养阴性的结果,应综

合考虑多种影响因素,包括取材部位与方法的规

范性、转运条件与时间、患者近期抗生素使用史、
麻醉剂对微生物活性的抑制效应,以及是否存在

特殊病原体等。
  

在此过程中,分子诊断技术展现出其显著优势

与重要价值。 相较于传统方法,它通过直接检测病

原体特异性核酸序列,实现了高灵敏度与高特异

性,能将诊断效能从“天数级”提升至“小时级”。 例

如,mNGS 无需预设病原体即可对样本中全部微生
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物进行无偏倚筛查,使传统培养阴性的疑难病例诊

断率获得极大地提高,并能全面揭示混合感染的复

杂情况。 此外,基于 qPCR 或多重 PCR 的检测体

系,不仅能实现快速病原鉴定,还可同步进行耐药

基因分析,为早期精准抗感染治疗提供了关键的分

子依据。
  

在此特别强调,眼科医师与微生物检验人员

之间需要建立紧密的协作机制。 临床医师应掌握

正确的标本采集技术,并在条件允许时积极推行

床旁接种,以最大限度提高病原体检出率。 实验

室方面则应建立完善的眼科病原体检测技术平

台,除传统的培养方法外,还应具备分子诊断、免
疫学检测及特殊染色等多元化技术手段,特别是

要补充病毒、非典型病原体及寄生虫等特殊病原

体的检测能力。
  

需要指出的是,常规抗菌药物敏感性试验的

折点标准主要基于全身给药途径制定,并不完全

适用于眼科局部用药场景。 在多数情况下,抗感

染治疗方案仍需依赖医师的临床经验,并结合本

地区的流行病学数据和耐药监测结果进行个体化

调整。 通过加强实验室与临床的深度合作,才能

最终实现感染性角膜炎的精准诊断与有效治疗。
本共识倡导,在推广和应用分子诊断技术的同时,
必须强化对结果的审慎解读。 临床医师应充分了

解分子诊断的技术原理与局限,检验人员应深入

理解眼部感染的临床特征,双方通过有效沟通,共
同评判每一份分子报告的真实临床意义,避免技

术优势因解读不当而转化为临床决策的风险,从
而使分子诊断真正成为提升感染性角膜炎诊疗水

平的有力工具。
执笔专家

龚波(四川省医学科学院·四川省人民医院),
洪佳旭(复旦大学附属眼耳鼻喉科医院),晋秀明

(浙江大学医学院附属第二医院),余曼(四川省医

学科学院·四川省人民医院)
参与共识意见形成的专家组成员(按姓氏拼音排序)

陈百华(中南大学湘雅二医院),
 

陈吉利(上海

市市北医院),
 

陈陆霞(天津市眼科医院),陈琦(广

西壮族自治区人民医院),陈蔚(温州医科大学附属

眼视光医院),程燕(西安市第一医院),丁琳(新疆

维吾尔自治区人民医院),董贺(大连理工大学附属

第三人民医院),董锴(四川省医学科学院·四川省

人民医院),董诺(厦门大学附属厦门眼科中心),董
燕玲(山东第一医科大学附属青岛眼科医院),冯云

(北京大学第一医院),谷浩(贵州医科大学附属医

院),顾正宇(安徽医科大学第一附属医院),郭萍

(深圳市眼科医院),何宇(四川省医学科学院·四

川省人民医院),胡建章(福建医科大学附属协和医

院),黄晓丹(浙江大学医学院附属第二医院),霍亚

楠(浙江大学医学院附属第二医院),接英(首都医

科大学附属北京同仁医院),揭黎明(厦门大学附属

厦门眼科中心),柯碧莲(上海交通大学医学院附属

仁济医院),李贵刚(华中科技大学同济医学院附属

同济医院),李兰(昆明市第一人民医院),李琳(内

蒙古医科大学附属医院),李素霞(山东省眼科医

院),李颖(西安市人民医院(西安市第四医院)),林
琳(浙江大学医学院附属第二医院),刘海(云南大

学附属医院),刘俐娜(海南省眼科医院),陆成伟

(吉林大学第一医院),莫茜(四川省医学科学院·
四川省人民医院),曲利军(哈尔滨医科大学附属第

二医院),渠继芳(上海交通大学医学院附属上海儿

童医学中心),热孜万·买买提明(新疆维吾尔自治

区人民医院),任胜卫(河南省人民医院),邵毅(上

海交通大学医学院附属上海市第一人民医院),石
磊(安徽省第二人民医院),田磊(首都医科大学附

属北京同仁医院),吐尔洪江·麦麦提(新疆喀什地

区第二人民医院),王林农(南京爱尔眼科医院),王
旭(济南市第二人民医院),吴洁(西安市第一医院

眼科医院),吴娟(西宁市第一人民医院),吴鹏程

(兰州大学第二医院),武耀红(山西医科大学第二

医院),肖湘华(西安市第一医院
 

陕西省眼科研究

所),谢华桃(华中科技大学同济医学院附属协和医

院),徐玲娟(华中科技大学同济医学院附属同济医

院),徐梅(重庆医科大学附属第一医院),薛劲松

(南京医科大学眼科医院),杨侃(兰州市第一人民

医院),杨瑞波(天津医科大学眼科医院),杨燕宁

(武汉大学人民医院),俞莹(上海中医药大学附属

曙光医院),曾庆延(武汉大学附属爱尔眼科医院),
张琪(重庆医科大学附属第一医院),张晓峰(苏州

大学附属第四医院),张宇燕(上海中医药大学附属

龙华医院),赵少贞(天津医科大学眼科医院),郑钦

象(浙江大学医学院附属邵逸夫医院),郑霄(华厦

渝州眼科医院),郑晓汾(山西省眼科医院),周旭娇

(复旦大学附属眼耳鼻喉科医院)
利益冲突 　 所有参与制定本共识的专家均声

明不存在任何利益冲突

共识声明　 本共识的制定,既充分考虑患者的

成本效益、个人价值观与选择偏好,也兼顾可能的

社会负担、当前诊疗方案的可行性以及患者的接受

程度,旨在为眼科医师的临床诊疗工作提供客观、
适宜的参考意见。

免责声明 　 本共识的内容仅代表参与制定的
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专家对本共识的指导意见,供临床医生参考。 尽管

专家们进行了广泛的意见征询和讨论,但仍有不全

面之处。 本共识所提供的建议并非强制性意见,与
本共识不一致的做法并不意味着错误或不当。 临

床实践中仍存在诸多问题需要探索,正在进行和未

来开展的研究将提供进一步的证据。 随着临床经

验的积累和研究的进展,未来需要对本共识定期修

订、更新为受检者带来更多临床获益。
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