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附件 2 

微生物全基因组测序技术指导原则起草说明 

一、制订的目的意义 

药品“全生命周期”质量控制的理念要求企业对药物原料、辅料、中间产

品、终产品、制药用水、环境等中检测到的微生物进行鉴定和溯源分析。《中

国药典》2020年版以一代核酸测序技术（双脱氧链终止法，Sanger法）为基

础，构建了药典分子生物学检测技术标准体系，其中通则 1021对于细菌的鉴

定可满足药典规定，能够实现大部分常见微生物的种属水平鉴定，但受限于

特征核酸序列片段有限的分辨力无法实现近缘微生物鉴定以及分型溯源，仍

需建立分辨力更高、覆盖范围更广的药品污染微生物鉴定溯源方法，完善药

品污染微生物质量控制标准体系。 

全基因组核酸测序可以获取最丰富、最全面的菌株遗传信息，在药品领

域微生物近缘种属的精准鉴定、溯源调查分析和风险评估中展现出巨大优势，

并且第二代、第三代高通量核酸测序技术逐渐发展成熟，已应用于检验检测、

基础科学、临床诊断等各个领域，相关标准（GB/T30989-2014）和规范性文件

已颁布实施。因此，国家药典委员会微生物专业委员组织起草了《微生物全基

因组测序技术指导原则》，旨在规范微生物全基因组核酸测序的方法流程和

技术指标，确保测序结果的准确性。 

二、起草过程 

《微生物全基因组测序技术指导原则》是在 2018年国家药典会课题“微

生物全基因组核酸测序技术用于药品质量控制指导原则的建立” （2018Y008）

的支持下，由上海市食品药品检验研究院牵头，中国食品药品检定研究院、天

津市药品检定研究院、辽宁省药品检验检测院、浙江现代生物技术发展中心、

中国工业微生物菌种保藏中心等共同参与起草拟订的。课题组通过广泛的文

献标准规范调研分析、仪器运行参数试验验证，并邀请行业知名专家学者、仪

器试剂生产厂家等多次研讨交流，拟定了全基因组核酸测序技术指导原则（草

案）。此外，为保证全基因核酸测序结果的准确性和相关参数设置的科学合

理，课题组分别开展了全基因组核酸测序技术在药品微生物精准鉴定、污染
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微生物溯源调查及风险评估等领域的应用研究，探讨了拟订指导原则的实际

应用场景和指导意义，并选择代表性试验菌株在不同类型的主流高通量测序

平台开展鉴定、溯源分析研究，为药典标准中实验室要求、技术原理、主要技

术指标、方法验证与应用等内容的制订提供实践和数据支撑。 

三、制订的总体思路 

全基因组测序技术已发展成熟，并广泛应用于基础科研、临床诊断、检验

检测与质量控制等领域，但由于目前主流测序平台的原理和操作流程各不相

同，难以形成一套通用的标准实验方法。因此本指导原则定位于通用性技术

要求，对全基因组测序技术用于药品微生物控制给予通用性技术规定和指导，

为药用原料、辅料、制药用水、中间产品、终产品、包装材料、环境、设备和

人员等药品全生命周期质量控制中微生物的精准鉴定、溯源分析和风险识别

等提供指导。根据不同测序平台的技术原理、研发专利、知识产权、市场占比

以及行业需求等实际情况，考虑到全基因组测序结果的准确性及药典指导原

则的通用性描述，本指导原则以目前技术发展成熟、应用较为广泛的第二代

测序为主要原理和技术手段，对实验室的一般要求、全基因组测序的主要技

术指标、技术流程、影响测序结果的主要因素、方法学考察和应用指导等方面

进行通用性技术规定。此外，当需要获得微生物基因组精细图、完成图时，也

可采用能够实现大片段测序读长的第三代测序技术。 


