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基于子孢子阳性率和混合样本对疟疾进行早期预警时的临界感染率检验
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［摘要］　目的：给出基于混合样本的最小检测次数法和序贯检验法，以检验子孢子阳性率是否超过导致疟疾流行的临界水

平。方法：在控制两类错误概率的前提下，推导两种方法的期望检测次数和检验功效的数学表达式。对最大期望检测次数进

行数学优化，求解最优混合样本的大小，并通过计算机模拟对有关结果进行验证。结果：给出了最小检测次数法和序贯检验

法的最优混合样本计算方法、ＭＡＴＬＡＢ程序和具体操作步骤。前者可用于日常监测，后者可用于早期预警。结论：利用本文

给出的最优混合样本和检测步骤，在获得比较满意的检验功效（两类错误概率均低于５％）的同时，可以有效降低检测次数。
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　　疟疾暴发流行与否的影响因素非常多，有季节

转换、天气变化、人群流动、人群免疫力状况、蚊虫叮

人率等等。在非稳定疟区，这些传播因素中任何一

项发生变化，都可能打破平衡，造成疟疾的流行。早

期预警的警戒线（ｃｒｉｔｉｃａｌｌｅｖｅｌ）可以根据既往发病

率或病例数的简单统计量确定（例如既往病例数的

百分位数，ＷＨＯ推荐的“均值±ｋ标准差”等［１２］），

也可以采用上述其中一种或几种因素，并根据该因

素与疟疾流行趋势的相关性分析，确定早期监测的

流行阈值和正常值。例如，Ｌｉｎｄｂｌａｄｅ等［３］用室内按

蚊密度作为早期预警指标，并给出了检测按蚊密度

是否超过阈值或低于安全值的统计检验方法。

　　从流行动力学角度看，与室内按蚊密度、叮人率

等相比，蚊虫子孢子阳性率与疟疾流行应该有更大

的相关性［４］，用子孢子阳性率作为早期预警指标理

论上应该可以做得更好。但即便是在疟疾高发期，

蚊虫子孢子阳性率仍然很低，例如，在我国非稳定性

疟区，疟原虫子孢子阳性率（感染率）一般都低于

０．１％。因此，如果用通常的统计检验方法来判断子

孢子阳性率是否超过警戒线，意味着必须捕获大量

的蚊虫样本并在显微镜下逐个解剖，不仅成本高而

且可能延误时间。随着分子和免疫检测技术的特异

性和灵敏度的提高（例如，ＭｅｄｉｃａｌＡｎａｌｙｓｉｓＳｙｓｔｅｍｓ
公司的子孢子检测试剂盒 ＶｅｃＴｅｓｔＴＭＭａｌａｒｉａ，用针

对疟原虫子孢子期环子孢子蛋白重复区单克隆抗体

检测蚊虫体内的子孢子，能够区分恶性疟原虫和间

日疟原虫２１０株和２４７株），可以考虑将若干蚊虫样
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本混合起来（捣烂在一起），做成一个混合样本（称为

一个ｐｏｏｌ），一次检测即可判定其是否阳性，然后检

测若干个这样的混合样本，再根据混合样本的阳性

数对阳性率进行统计推断（其中的难点是，当一个混

合样本显阳性时，我们并不知道到底有多少个蚊虫

样本的子孢子是阳性的）。检测试剂的发明以及混

合检测（ｐｏｏｌｔｅｓｔｉｎｇ）的思路，使得基于子孢子阳性

率对疟疾进行早期预警成为可能。

　　基于混合样本的阳性率极大似然估计（ｍａｘｉ

ｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ）最早由 Ｗａｌｔｅｒ等［５］提

出。为了在达到一定估计精度的同时，尽可能地减

少检测次数，目前对混合样本方法的讨论主要集中

在最小感染率（ｍｉｎｉｍｕｍｉｎｆｅｃｔｉｏｎｒａｔｅ，ＭＩＲ）估计

和极大似然估计中混合样本的大小（ｐｏｏｌｓｉｚｅ，即一

个混合样本中包含多少个蚊虫样本）如何确定的问

题［６７］。例如，是否存在最优大小的混合样本，混合

样本大小是固定不变（ｃｏｎｓｔａｎｔｓｉｚｅｐｏｏｌｉｎｇ）比较好

还是可变（ｖａｒｉａｂｌｅｓｉｚｅｐｏｏｌｉｎｇ）比较好，应该检测多

少个混合样本（ｔｈｅｐｏｏｌｅｄｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ，称之为混合

样本量或检测次数），应该说，从充分挖掘混合样本

方法降低检测次数的潜力方面看，这些问题并没有

得到很好的解决。

　　从疟疾早期预警的角度看，如果能根据流行动力

学的理论推算和其他方法（包括专家经验）确定警戒

线和安全值，那么，就不一定需要对感染率进行精确

估计，而只须通过统计检验来判断子孢子阳性率是否

超过警戒线或低于安全值。如果检验方法设计合理，

与估计问题相比，所需要的蚊虫样本和检测次数应该

还可以再减少。本研究在警戒线和安全值已知的前

提下，探讨如何设计基于混合样本的检验方法。通过

理论推导、ＭＡＴＬＡＢ 编程计算和模拟，我们设计了

“最小检测次数法”和“序贯检验法”，给出了最优混合

样本的计算方法和具体操作步骤。前者适宜用于日

常监测，当其发出警报时（可能有虚假警报），立即转

入序贯检测程序，两种方法配套使用可以确保当阳性

率真值低于安全值时发出虚假警报的可能性低于

５％，而当阳性率真值高于流行阈值时可以做出预警

的机会超过９５％。模拟结果表明，两种方法可以获得

满意的检验功效，所需检测次数亦很小。

１　原理和方法

１．１　 最 小 检 测 次 数 法 （ｍｉｎｉｍｕｍ ｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ

ａｐｐｒｏａｃｈ）　假设流行阈值ｐ２，要判断蚊虫子孢子阳

性率ｐ是否超过阈值，即，检验假设Ｈ：ｐ≤ｐ２Ｋ：

ｐ＞ｐ２。最小检测次数法的想法是：对大小为ｍ 的混

合样本，先指定一个自然数ｎ，若检测不超过ｎ个混

合样本时即发现阳性混合样本，停止检测并拒绝Ｈ，

做出预警；若直到第ｎ个混合样本时仍然没有出现

阳性混合样本，停止检测，并接受Ｈ。

　　该检验的功效为γ（ｐ）＝１－（１－ｑ）ｎ＝１－（１－

ｐ）ｍｍ，其中ｑ＝１－（１－ｐ）ｍ 是混合样本的阳性率。

当ｐ＞ｐ２时，γ（ｐ）≥１－（１－ｐ２）ｍｍ，故只须１－（１－

ｐ２）ｍｍ＝０．９５即可保证第二类错误（当阳性率真值

超过ｐ２时错误地接受Ｈ 并认为没有爆发流行的可

能）概率不超过５％。在此前提下，为了使最大的期

望检测次数 ｍａｘ
ｐ∈（０，１）

｛Ｅｐ（ｎ）＝１－
（１－ｐ）ｍｎ

１－（１－ｐ）ｍ
｝达到最小

（参照二项分布情形即可得到该表达式［８］），注意到

１－（１－ｐ）ｍｎ

１－（１－ｐ）ｍ≥
１，故只须选择ｎ＝１即可［此时，对任

意的 ｐ∈（０，１），Ｅｐ（ｎ）≡１］。这样一来，ｍ＝

ｌｎ０．０５
ｌｎ（１－ｐ２）

。实际操作时应四舍五入取整数，记为：

ｍ＝ｒｏｕｎｄ
（ｌｎ０．０５）
ｌｎ（１－ｐ２）　　　　　　

（１）

　　我们将其称为最小检测次数法：检测一个混合

样本，阳性则拒绝 Ｈ，发出预警；阴性则不拒绝（接

受）Ｈ。混合样本大小由公式（１）确定。表１给出了

部分结果。

表１　采用最小检测次数法不同临界感染率时的最优混合样本大小及混合样本量

Ｔａｂ１　Ｏｐｔｉｍａｌｐｏｏｌｓｉｚｅａｎｄｐｏｏｌｅｄｓａｍｐｌｅｓｉｚｅｏｆｍｉｎｉｍｕｍｓａｍｐｌｅｓｉｚｅａｐｐｒｏａｃｈ

ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｔｏｓｅｖｅｒａｌｃｒｉｔｉｃａｌｌｅｖｅｌｓｏｆｉｎｆｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｓ

Ｃｒｉｔｉｃａｌｌｅｖｅｌ（ｐ２） ０．１ ０．０５ ０．０１ ０．００５ ０．００１ ０．０００５ ０．０００１ ０．００００５

Ｏｐｔｉｍａｌｐｏｏｌｓｉｚｅ（ｍ） ２８ ５８ ２９８ ５９８ ２９９４ ５９９０ ２９９５６ ５９９１３
Ｐｏｏｌｅｄｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ（ｎ） １ １ １ １ １ １ １ １

１．２　序贯检测法（ｓｅｑｕｅｎｔｉａｌｓａｍｐｌｉｎｇａｐｐｒｏａｃｈ）　 假设流行阈值ｐ２，安全值为ｐ１（ｐ１＜ｐ２），要判断蚊
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虫子孢子阳性率ｐ是否超过阈值或低于安全值，即

检验假设 Ｈ：ｐ＜ｐ１Ｋ：ｐ＞ｐ２。我们选用序贯概

率比检验（ｓｅｑｕｅｎｔｉａｌｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｒａｔｉｏｔｅｓｔ，ＳＰＲＴ），

第一、第二类错误概率设定为α和β。步骤如下：

　　第一步：检测第一个混合样本，计算Ａ１＝ｃ＋ｄ１
和Ｂ１＝ｃ＋ｄ２。若混合样本阳性数ｓ１＝ｘ１＜Ａ１则不

拒绝（接受）Ｈ；若ｓ１＞Ｂ１ 则拒绝Ｈ 并做出预警；若

Ａ１＜ｓ１＜Ｂ１，暂不做结论，继续检测。其中常数ｃ，

ｄ１，ｄ２ 由公式（２）确定：

　　ｃ＝
－ｌｎ１－ｑ２１－ｑ１

ｌｎｑ２ｑ１－ｌｎ
１－ｑ２
１－ｑ１

（＞０）

　　ｄ１＝ ｌｎＡ

ｌｎｑ２ｑ１－ｌｎ
１－ｑ２
１－ｑ１

（＜０）

　　ｄ２＝ ｌｎＢ

ｌｎｑ２ｑ１－ｌｎ
１－ｑ２
１－ｑ１

（＞０）

　　ｑｉ＝１－（１－ｐｉ）ｍ（ｉ＝１，２）

　　Ａ＝ β
１－α

，Ｂ＝１－βα 　　　　　　（２）

　　第二步：检测第二个混合样本，计算Ａ２＝２ｃ＋

ｄ１ 和Ｂ２＝２ｃ＋ｄ２。若混合样本阳性数ｓ２＝ｘ１＋ｘ２

＜Ａ２ 则不拒绝（接受）Ｈ；若ｓ２＞Ｂ２ 则拒绝 Ｈ 并做

出预警；若Ａ２＜ｓ２＜Ｂ２，暂不做结论，继续检测。

　　第三步：检测第三个混合样本，计算Ａ３＝３ｃ＋ｄ１
和Ｂ３＝３ｃ＋ｄ２。若混合样本阳性数ｓ３＝ｘ１＋ｘ２＋ｘ３

＜Ａ３则不拒绝（接受）Ｈ；若ｓ３＞Ｂ３则拒绝Ｈ 并做出

预警；若Ａ３＜ｓ３＜Ｂ３，暂不做结论，继续检测。

　　以此类推……

　　将标准的证明过程［９］略加变通，即知，上述序贯

程序经过有限步的检测一定可以做出结论。该检验

的功效（拒绝原假设的概率）为γ（ｐ）≈Ｂ
ｈ－１

Ｂｈ－Ａｈ
。其

中ｈ满足方程（１－ｐ）ｍ（
１－ｐ２
１－ｐ１

）ｍｈ＋［１－（１－ｐ）ｍ］

［１－（１－ｐ２）
ｍ

１－（１－ｐ１）ｍ
］ｈ＝１。

　　若Ｆ＝［１－（１－ｐ）ｍ］ｌｎ
１－（１－ｐ２）ｍ

１－（１－ｐ１）ｍ
＋ｍ（１－

ｐ）ｍｌｎ
１－ｐ２
１－ｐ１≠０

，该检验的期望混合样本量（平均检

测次数）为

　　Ｅｎ（ｐ）≈
［１－γ（ｐ）］ｌｎＡ＋γ（ｐ）ｌｎＢ

Ｆ 　　（３）

　　对给定的ｐ１、ｐ２、α和β，存在一个最优的混合样

本，使最大平均检测次数 ｍａｘ
０＜ｐ＜１

Ｅ［ｎ（ｐ）］达到最小。

我们利用 ＭＡＴＬＡＢ对近似公式（３）进行了数值分

析，部分结果见表２。其中，“最优”意为已经使最大

期望检测次数达到了最小。

表２　ＳＰＲＴ在不同临界感染率和安全感染率时的最优混合样本大小及最大平均混合样本量

Ｔａｂ２　ＯｐｔｉｍａｌｐｏｏｌｓｉｚｅａｎｄｍａｘｉｍｕｍｅｘｐｅｃｔｅｄｐｏｏｌｅｄｓａｍｐｌｅｓｉｚｅｏｆＳＰＲＴ

ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｔｏｓｅｖｅｒａｌｃｒｉｔｉｃａｌａｎｄｎｏｒｍａｌｌｅｖｅｌｓｏｆｉｎｆｅｃｔｉｏｎｒａｔｅｓ

Ｃｒｉｔｉｃａｌｌｅｖｅｌ（ｐ２） ０．１ ０．０５ ０．０１ ０．００５ ０．００１ ０．０００５ ０．０００１ ０．００００５

Ｎｏｒｍａｌｌｅｖｅｌ（ｐ１） ０．０５ ０．０１ ０．００５ ０．００１ ０．０００５ ０．０００１ ０．００００５ ０．００００１

Ｏｐｔｉｍａｌｐｏｏｌｓｉｚｅ（ｍ） ２１ ６８ ２１９ ６９３ ２１９３ ６９４２ ２１９３８ ６９４２９
Ｍａｘｉｍｕｍｅｘｐｅｃｔｅｄ

　　ｐｏｏｌｅｄｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ ２５ ５ ２７ ５ ２７ ５ ２７ ５

２　模拟和计算实例

　　根据安徽舒城芦镇１９８２～１９８５、１９９６～１９９９年

的实际数据，结合专家经验，初步确定当地子孢子阳

性率的警戒线和安全线分别约为ｐ２＝０．０９２１％和

ｐ２＝０．０３９６％。我们将第一类错误和第二类错误

的概率均设为５％，根据公式（１）即可确定最小检测

次数法的最优混合样本大小约为ｍ＝３２５１，根据公

式（３）并用 ＭＡＴＬＡＢ 进行数值分析，即可确定

ＳＰＲＴ方法的最优混合样本大小约为ｍ＝２５６０。

　　日常监测阶段（最小检测次数法）：检测一个大

小为ｍ＝３２５１的混合样本：若检测结果为阴性，不

做预警，并继续进行日常监测；若检测结果为阳性，

则进入下面的“早期预警阶段”，做进一步检测和判

断。理论上，当真实的子孢子阳性率超过警戒线时，

应该预警而没有进入下面“早期预警阶段”从而出现

漏报的可能性低于第二类错误概率５％（模拟结果

表明，实际上远低于５％）。

　　早期预警阶段（序贯检测法）：根据最优混合样

本大小ｍ＝２５６０，根据公式（２），计算Ａｋ＝ｋｃ＋ｄ１
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和Ｂｋ＝ｋｃ＋ｄ２，ｋ＝１，２，３，…，即可得到“序贯检测

法用于安徽舒城芦镇疟疾早期预警时混合样本阳性

数的警戒线和安全线”。具体数据如表３（只列出了

前１０个）。

表３　序贯检测法用于安徽舒城芦镇疟疾早期预警时混合样本阳性数的警戒线和安全线

Ｔａｂ３　ＣｒｉｔｉｃａｌａｎｄｎｏｒｍａｌｌｅｖｅｌｓｏｆｃｕｍｕｌａｔｉｖｅｐｏｓｉｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒｏｆｐｏｏｌｅｄｓａｍｐｌｅｏｆＳＰＲＴ

ｆｏｒｅａｒｌｙｗａｒｎｉｎｇｏｆｍａｌａｒｉａｅｐｉｄｅｍｉｃｓｉｎＬｕｚｈｅｎ，Ｓｈｕｃｈｅｎｇ，ＡｎｈｕｉＰｒｏｖｉｎｃｅ

Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅｐｏｏｌｅｄｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ １ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０

Ｃｒｉｔｉｃａｌｌｅｖｅｌｏｆｃｕｍｕｌａｔｉｖｅｐｏｓｉｔｉｖｅ

　　ｎｕｍｂｅｒｏｆｐｏｏｌｅｄｓａｍｐｌｅｓ ２．５３ ３．３２ ４．１１ ４．９１ ５．７０ ６．４９ ７．２９ ８．０８ ８．８７ ９．６６
Ｎｏｒｍａｌｌｅｖｅｌｏｆｃｕｍｕｌａｔｉｖｅｐｏｓｉｔｉｖｅ

　　ｎｕｍｂｅｒｏｆｐｏｏｌｅｄｓａｍｐｌｅｓ －０．９４ －０．１５ ０．６４ １．４４ ２．２３ ３．０２ ３．８１ ４．６１ ５．４０ ６．１９

　　表３的使用方法如下：逐次检测大小为 ｍ＝
２５６０的混合样本，一旦累计混合样本阳性数超过“警
戒线”，立即发出警报；一旦累计混合样本阳性数低
于“安全线”，停止检测，不必报警；如果累计混合样
本阳性数介于两者之间，继续检测下一个混合样本，
直到得出明确的结论。

　　我们利用 ＭＡＴＬＡＢ编程，进行了模拟检测。
图１是两种检测方法的检验功效，图２是ＳＰＲＴ的
期望检测次数。其中，Ｆｏｒｍｕｌａ（ｍ＝２５６０）为近似公
式的计算结果，Ｓｉｍｕｌａｔｉｏｎ（ｍ＝２５６０）是１０００次模
拟结果的平均值（对每个感染率真值，按序贯检测法
的步骤和要求，不断随机生成大小为ｍ＝２５６０的混
合样本，直到得出“预警”或“不报警”的结论，记录检
测次数；然后重复１０００次，计算检测次数平均值）。
图２表明，模拟结果与近似公式（３）的计算结果差距
不大，说明公式（３）的近似程度可以满足实际需
要。　　　　　

图１　检验功效曲线

Ｆｉｇ１　Ｐｏｗｅｒｃｕｒｖｅｓｏｆｍｉｎｉｍｕｍｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ

ａｐｐｒｏａｃｈａｎｄｓｅｑｕｅｎｔｉａｌｓａｍｐｌｉｎｇａｐｐｒｏａｃｈ
ＳｏｌｉｄｌｉｎｅｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｈｅｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｏｆｒｅｊｅｃｔｉｎｇＨ ｏｆｓｅｑｕｅｎｔｉａｌｓａｍ

ｐｌｉｎｇａｐｐｒｏａｃｈｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｔｏｔｈｅｃｒｉｔｉｃａｌｌｅｖｅｌ０．０９２１％ａｎｄｔｈｅ

ｎｏｒｍａｌｌｅｖｅｌ０．０３９６％；ｄａｓｈｅｄｌｉｎｅｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｈｅｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｏｆｒｅｊｅｃ

ｔｉｎｇＨｏｆｍｉｎｉｍｕｍｓａｍｐｌｅｓｉｚｅａｐｐｒｏａｃｈｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｔｏｔｈｅｃｒｉｔｉｃａｌ

ｌｅｖｅｌ０．０９２１％

图２　ＳＰＲＴ的期望检测次数曲线

Ｆｉｇ２　Ｅｘｐｅｃｔｅｄ／ＡｖｅｒａｇｅｐｏｏｌｅｄｓａｍｐｌｅｓｉｚｅｏｆＳＰＲＴ
Ｓｏｌｉｄｌｉｎｅｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｈｅｅｘｐｅｃｔｅｄｐｏｏｌｅｄｓａｍｐｌｅｓｉｚｅｇｉｖｅｎｂｙｔｈｅｆｏｒ

ｍｕｌａ（３）ｉｎｔｈｅｔｅｘｔ；ｄａｓｈｅｄｌｉｎｅｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｈｅａｖｅｒａｇｅｐｏｏｌｅｄｓａｍｐｌｅ

ｓｉｚｅｇｉｖｅｎｂｙｓｔｏｃｈａｓｔｉｃｓｉｍｕｌａｔｉｏｎ

　　图１表明，当Ｈ 为真时，最小检测次数法犯第一
类错误的概率比较大，因而常会发出虚假警报。图２
显示，ＳＰＲＴ的期望检测次数具有如下规律：当感染
率真值处于警戒阈值和安全值之间时，期望检测次
数比较大，而当感染率真值超过流行阈值或低于安
全值时，所需检测次数非常小，可以很快做出判断
（两类错误概率均低于５％）。

３　讨　论

　　当阳性率真值低于流行阈值时，最小检测次数
法经常会发出虚假警报，但其漏报的可能性低于

５％。由于只需一次检测，其作用有二：其一，不论出
于什么原因，当人们怀疑实际阳性率可能上升时（例
如，雨季过后），就可以用该方法进行初步侦查，如果
结论是感染率没有超过流行阈值，那么，就没有必要
再进行大量的流行病学调查。反之则应该谨慎从
事，转而采用序贯方法做进一步分析和研究。其二，
最小检测次数法可以作为一种常规手段，用来对感
染率状况进行日常监测。当其发出警报时（可能有
虚假警报），立即转入序贯检测程序，两种方法配套
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使用可以确保当阳性率真值低于安全值时，发出虚
假警报的可能性低于５％，而当阳性率真值高于流行
阈值时，可以立即做出预警的机会超过９５％。但是，
如前所述，疟疾暴发流行与否的影响因素很多，任何
单一指标早期预警方法的结果都不宜轻率地作为定

论（但可以让人警觉或未雨绸缪），在可能的情况下，
人们应该尽量多选择一些早期预警指标，从不同角
度对疟疾病是否暴发流行进行推断，或构建更加复
杂的多因素模型，乃至地理信息系统，以便做出更加
准确的判断。

　　从方法学方面看，本文或许可以为后续工作提
供两点启示。首先，与阳性率估计问题不同的是，在
基于混合样本的阳性率是否超过临界水平的统计检

验问题中，最优混合样本是存在的。而且，用最优混
合样本可以有效降低检测次数，节约成本。例如，对
图２范围内的阳性率真值（０＜ｐ＜０．００４５），用最优
混合样本ｍ＝２５６０，最大检测次数为１８（１０００次模
拟结果为２２．７７），平均检测次数为４．４７（模拟结果
为５．４３）。如果不用最优混合样本，例如ｍ＝５００，则
最大检测次数为４６（模拟结果为５３．０８），平均检测
次数为１２．８４（模拟结果为１３．８９）。其次，当阳性真
值处于警戒水平和安全水平之间时，如果希望进一
步降低发出虚假警报的概率，取得更好的检验功效，
可以考虑在序贯检测法的基础上，再用固定样本方
法做进一步的检测和统计检验（限于篇幅，本文没有
提供基于混合样本的固定样本统计检验方法，其中
当然也存在着最优混合样本及混合样本量的确定问

题）。当然，固定样本方法所需要的检测次数无疑将
增加（事实上，检测次数将会增加很多），检测成本上
升。
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·消　息·

我校８项课题获２００６年度省部级一等以上科研奖项

国家自然科学二等奖

　　恶性肿瘤磷酸化调控的信号转导研究（第二军医大学东方肝胆外科医院生物信号转导研究室　王红阳等）

中华科学科技一等奖、上海市自然科学一等奖、上海市医学科技一等奖

　　免疫应答调控的细胞与分子机制研究（第二军医大学基础部医学免疫学教研室　曹雪涛等）

上海市科技进步一等奖

　　微创治疗泌尿系结石新技术的应用研究（第二军医大学长海医院泌尿外科　孙颖浩等）

　　幽门螺杆菌致病因子（ＣａｇＡ、ＶａｃＡ）的生物学特性及其临床应用研究（第二军医大学长海医院消化内科　李兆申等）

　　退变性颈脊髓压迫症的基础与临床研究（第二军医大学长征医院骨科　贾连顺等）

上海市技术发明一等奖

　　抗肿瘤坏死因子受体抗体融合蛋白的研制（第二军医大学国际肿瘤研究所　郭亚军等）

军队医疗成果一等奖

　　严重胸部战创伤的急救与救治研究（第二军医大学长征医院胸心外科　徐志飞等）

　　常染色体显性多囊肾病（第二军医大学长征医院肾内科　梅长林等）


