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“实验结果必须重复”是笔者做学生时就学到

的研究工作之基本标准，也是笔者在指导学生做实

验时提出的基本要求。但让人没有想到的是，近些

年这个基本常识却成为科学共同体高度关注的一个

问题。早在2011年，美国著名生物技术公司“Amgen”
选择了肿瘤研究领域 53 篇标志性研究论文进行验

证，发现其中仅有 6 篇论文中的结果可以被重复 [1]。

Nature 杂志曾对多个国家的数、理、化、生等领域

1 576 位科研人员进行在线问卷调查，其中 52% 的

受访者认为目前发表的研究论文的“可重复性” 
(reproducibility) 出现了显著的危机，38% 的受访者认

同这种危机的存在，但认为其程度还不是很严重 [2]。

2014 年，时任美国国立卫生研究院 (National Institutes 
of Health, NIH) 院长的柯林斯 (Collins F) 和同事以

“NIH 计划加强可重复性”为题发表了他们的担忧：

“临床前研究，尤其是动物实验，看上去就正好是

当前对可重复性问题最敏感的领域”[3]。

为了更好地理解和分析实验的可重复性，美国

“开放科学中心”(Center for Open Science) 专门发起

对已经发表的研究论文进行可重复性检验的研究项

目。该中心牵头组织了来自世界各国的 250 多名科

学家，自 2011 年起对 2008 年三本顶级的心理学杂

志上发表的文章系统地进行了可重复性检验工作，

其检验结果不容乐观 —— 被检验的 100 篇研究论

文中，只有 39 篇的心理学研究工作可被重复 [4]。

此外，该中心和美国肿瘤生物学家艾隆丝 (Iorns E)
在 2013 年联合发起“癌症生物学可重复性项目” 
(Reproducibility Project: Cancer Biology)，选择了 2010— 
2012 年间多篇高影响力的肿瘤生物学研究论文，利

用 7 种方法进行可重复性检验。目前已经对 23 篇

论文涉及的 50 个实验进行了验证研究，其中只有

46% 的实验可以被成功地重复出来 [5]。为此， Nature
发表了题为“科学结果的重复并不容易，但很关键”

的社论，明确指出“高影响力肿瘤生物学论文的可

重复性研究给出了令人失望的结果，科学家必须加

倍努力去找出原因”[6]。

1　实验结果的可重复性

20 世纪中叶诞生的现代生命科学是一门实验

科学，研究人员必须在严格控制的条件下开展实验，

并获得各种实验数据来解答科学问题或证实科学假

设。因此，一篇研究论文所陈述的各种实验过程及

其相应的实验结果是该论文的核心部分，也是可重

复性检验的主要目标。例如，“癌症生物学可重复

性项目”的研究者对 2011 年发表在 Nature 的一篇

研究论文进行了验证工作，证明该论文中关于一种

新型小分子抑制剂对白血病细胞生长抑制的实验可

以被重复，但关于该小分子能够让白血病小鼠存活

时间显著增加的实验则没有得到证实 [7]。

需要指出的是，做一个实验不容易，重复一个

实验也并不容易。“癌症生物学可重复性项目”最

近总结了关于 29 篇临床前肿瘤研究论文的验证进

展情况：共完成并发表了 18 篇可重复实验报告。

在其余 11 篇论文的可重复工作中，4 篇论文的可重

复实验没有得到结果而被终止；2 篇论文的可重复

实验遇到了意想不到的问题，所以实验结果并不完

整；剩下的 5 篇论文都只完成了一部分可重复实验，

其他的可重复实验由于技术限制或者方法学上的难

度而没有完成 [8]。

可重复实验不容易的原因有很多。首先，论文

所公开的实验方案通常描述得不够详细，可重复实

验项目的实施者往往需要联系论文作者以了解实验

方案的细节。其次，发表在论文上的实验数据是经

过分析和整理的，往往还需要论文作者提供原始数

据。再次，如果可重复实验需要用到论文涉及的质

粒、细胞和小鼠等实验材料，项目的实施者还要与

论文作者及其相关研究单位签订实验材料的转移协

议并得到相应的实验材料。由此可见，论文作者的
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配合对可重复实验的实施起着重要的作用。可众所

周知，论文作者在当今功利主导的科研文化和科研

环境下做到这样的配合并非易事。此外，进行可重

复实验还可能遇到某些不可抗力，如试剂耗材的停

产。另外，还存在一个“循环论证”的问题：可重

复实验本身还需要再重复吗？

科学实验的可重复性危机一方面与人有关，另

一方面与物有关。从人的角度来看，首先要注意到

当前研究人员在科研诚信方面呈现的诸多问题；这

些问题显然会影响到实验的可重复性。其次，研究

设计和有关流程规范也会影响到实验的可重复性。

NIH 的柯林斯院长指出，动物实验等临床前研究是

对可重复性问题最敏感的领域；他同时却认为，针

对人的临床研究在可重复性方面的问题不大，因为

这类研究已经被严格的实验设计和独立的监管等各

种实验规范所支配 [3]。

从物的角度来看，对生物学实验可重复性影响

较大的是常用的生物学实验材料，尤其是细胞系和

抗体。细胞作为生物体的基本结构单元和功能单元，

是生命科学研究人员做活体实验时最常用的实验材

料。因此，大多数生命科学实验室都保存有各种细

胞系，可以通过培养这些“种子”细胞来不断扩增

细胞数量并用于研究，而且可以在不同的实验室之

间很方便地进行交换和共享。但是，多项调查发现，

实验室使用的细胞系中有 20%~36% 被其他不同种

类的细胞污染或被错误标识。不久前发表的一份科

学文献分析报告指出：有 3 万多份论文的研究工作

采用了错误标识的细胞，这些论文又被近 50 万篇

文章引用
[9]。美国遗传学家科赫 (Korch C) 通过对

两种常用的细胞系 HEp-2 ( 喉鳞癌细胞 ) 和 INT 407 
( 肠胚性细胞 ) 的文献分析发现，被一种人宫颈癌

细胞“HeLa”污染了的 HEp-2 涉及了近 5 800 篇研

究论文，而 HeLa 细胞污染了的 INT 407 则涉及了

1 336 篇研究论文 [10] ；也就是说，认为自己正在研

究 HEp-2 或者 INT 407 细胞的科学家，实际上可能

正在研究 HeLa 细胞！目前，越来越多的科技期刊

要求论文作者对所使用的细胞系进行“身份”鉴定

并提交相应的证据。

细胞系影响实验可重复性问题还不仅仅是污染

和错误标识，同一细胞系在实验过程中也会自发地

产生各种变化。不久前，研究人员利用蛋白质组学

和其他组学技术系统地分析了 HeLa 细胞系，发现

在同一实验室内连续培养一株 HeLa 细胞系 3 个月

就可以造成不同培养时间的细胞之基因表达谱产生

大约 7% 的变化，且不同实验室相同命名的 HeLa
细胞系存在亚系，它们在染色体数目、基因表达、

蛋白质表达和细胞扩增等方面均有显著的差异 [11]。

此外，一项大规模的基因组研究发现，来自两个实

验室的 106 个人类细胞系显示出了广泛的亚克隆变

异，而一株实验室常用的乳腺癌细胞系 MCF7 衍生

的 7 个品系 (strains) 的细胞之间也表现出迅速的遗

传多样化 (genetic diversification)[12]。

另一个对生物学实验可重复性有重大影响的是

在众多实验室中广泛使用的抗体。Nature 于 2015
年发表了题为“抗体的无政府状态：呼唤次序”的

评论文章，明确指出研究中使用的抗体经常导致模

糊的结果 [13]。抗体在生物学实验中最常见的问题是：

抗体的特异性不强，常常出现假阳性或假阴性。如

2019 年的一项研究证实 2006 年在 EMBO Journal
发表的一篇论文使用的抗体有问题，该抗体并未与

论文所说的目标蛋白结合，而是结合了另一个蛋白，

从而致使该论文被撤回 [14]。研究人员还发现，有时

同一个抗体在几次平行实验里得出的结果都不同，

或者用新抗体重复以前的实验时发现结果无法重复。

抗体的可重复性差主要是与抗体的生产过程和

批次差异等质量控制有关。据估计，实验室每年因

购买质量差的抗体导致的直接损失达到 8 亿美金。

学术界和产业界为保证抗体的质量做了大量的努

力。从 2017 年起，美国的基金申请人被允许在预

算中专门列支一些经费用于抗体验证。抗体生产商

和供应商也开发出各种验证抗体特异性的技术和方

法。例如，英国生命科学试剂供应商 Abcam 采用

CRISPR-Cas9 技术来验证抗体，然后把每个抗体的

验证结果发布出来。

研究人员通常很难评估他们购买的抗体之特异

性和选择性，也很难保证一个给定抗体产品的每个

批次都同样有效。2015 年 9 月，由瑞典科学家乌能

(Uhlén M)领导的“国际抗体验证工作组” (International 
Working Group for Antibody Validation, IWGAV) 成

立。该工作组于 2016 年提出了验证抗体特异性的

5 个基本策略 [15]，用以指导“免疫印迹”(Western 
blot) 等实验涉及的抗体验证，并在 2018 年报告了

应用这 5 个基本策略对 6 000 多个抗体的验证结果，

表明这些抗体验证策略既适用于抗体生产方，也适

用于抗体使用者 [16]。

2　研究结论的可重复性

研究论文通常由一组相互关联的实验组成，其
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目标是要解答科学问题或证实科学假设；研究人员

通过系统地分析这些实验获得的数据 / 结果来形成

研究结论并整理成为论文。因此，人们不仅要考虑

实验结果的可重复性，更要关注研究结论的可重复

性。要指出的是，这二者的验证是在不同的层面上

进行，意义也不一样，有的实验是决定研究结论是

否成立的关键性实验，而有的则是支持或完善研究

结论的补充性实验。时不时我们会看到某篇论文的

作者这样说：某实验结果虽然有点问题，但本论文

的研究结论不受影响，依然成立。

科技出版界有一个特点，即编辑偏好把研究结

论一致或高度相关的两篇论文放在一本杂志的同一

期里发表。这被形象地称为“背靠背”。“背靠背”

发表的两篇研究论文通常来自两个独立的实验室，

有时他们做的实验内容都很相近，有时两篇论文虽

然得到了一致的研究结论，但具体的实验方式和实

验材料彼此却有很大的差异。显然，如果两个独立

的实验室通过“背靠背”的论文表述了相同的研究

结论，那么二者之间的实验工作无论相似还是有差

别，该研究结论的可重复性就已经得到了彼此的

验证。

从以上简单的讨论可以看到，研究结论的可重

复性要比实验结果的可重复性更为重要，对前者的

验证工作也比后者更为复杂。以神经科学为例，成

人大脑发育成熟后是否还保持形成新的神经元之能

力 —— 神经发生 (neurogenesis)—— 是最具争议的

问题之一，其中一些研究者认为“是”，另外一些

研究者则给出“否”。2018 年，Nature 发表了一篇

支持“否”的论文——成人大脑海马区 (hippocampal)
没有新生神经元产生 [17] ；而 2019 年，Nature Medicine
却发表了一篇支持“是”的论文 —— 成人大脑海

马区有新生神经元产生 [18]。这两篇文章的作者采用

的实验策略和实验材料很相近，他们围绕着彼此实

验采用的材料和技术展开了争论，包括实验用的人

脑组织样本在固定液中浸泡的时间长短，以及免疫

组织化学标记检测结果存在假阳性和假阴性的可能

性；争论结果是“公说公有理，婆说婆有理”，谁也

没有说服谁。

要强调的是，生命体系的构造和其生理活动的

调控非常复杂，需要回答的科学问题可以采用不同

的研究思路来开展研究。这一点在有关成人大脑是

否能够进行神经发生的科学争论中有着很好的体

现。例如，2019 年发表在 Cell 上的一篇研究论文

就是通过成年小鼠的海马区域神经祖细胞的起源来

探讨神经发生的问题，发现成年小鼠海马区域的神

经祖细胞来源于胚胎期海马齿状回的神经干细胞，

发育结束后这类神经干细胞依然一直保留在海马特

定区域，从而使成体海马的神经再生能够维持下

去
[19]。也就是说，这项关于小鼠胚胎神经干细胞的

研究工作从一个新的维度为成人大脑的神经发生之

问题提供了不同类型的实验证据。这应该也属于对

支持“是”的论文之研究结论的可重复性验证。

研究人员除了关注成人大脑是否在自然状态下

进行神经发生，还关注能否在人为干预下实现神经

再生 (neuro-regeneration)。这个科学问题同样存在

着巨大的争议，一批研究人员给出肯定的答案，如

人为增加 NeuroD1 基因表达或下调 Ptbp1 基因表达

可以将胶质细胞转分化为神经元细胞；而另外一批

研究人员却给出否定的答案：单独改变 NeuroD1 基

因或 Ptbp1 基因表达均不能让胶质细胞实现转分

化
[20-21]。美国约翰 · 霍普金斯大学医学院周峰泉教

授不久前系统地评述了这两派研究人员在神经再生

领域所开展的实验工作和造成研究结论不一致的可

能因素，并在文中总结到：“由于面临的问题难度

大而且实验相对复杂并涉及到大量活体动物实验，

该领域经常有‘突破性发现’，但实际上许多发表

的文章难以让人信服” [22]。针对脊髓损伤与再生研

究领域的研究结论可重复性问题，国际上在该领域

的 70 多位专家组成的“Minimum Information about 
a Spinal Cord Injury experiments”联合体 (MIASCI 
Consortium) 于 2014 年发表了一篇文章，明确提出

了研究者在开展脊髓损伤与再生研究时需要提供的

最基本实验信息之标准，涉及到实验条件、实验方

法和实验动物等方面 [23]。

生命的复杂性往往会产生许多不在研究人员预

期框架里的问题。例如，不久前的一项研究发现，

在条件完全一样的实验中，进行实验的男性研究人

员和女性研究人员分别会让小鼠的大脑对氯胺酮产

生不同的响应，进而导致小鼠出现不同的行为方

式 [24]。利用小鼠模型或癌细胞系得到的研究结论

通常被直接推广到人体内相应的肿瘤。为了检验这

种推广是否可靠，美国研究人员开发了一种称为

“CancerCellNet”的算法，可以通过比较 RNA 转录

数据来分析真实的肿瘤和实验室研究模型之间的异

同程度；他们的基因表达分析结果表明，基因工程

小鼠和肿瘤类器官 (tumoroids) 要比癌细胞系和人源

肿瘤异种移植模型 (patient-derived tumor xenograft, 
PDX) 更接近真实的肿瘤 [25]。2022 年发表的一篇文
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章进一步揭示了这种实验模型与真实生物体出现差

异的一种原因：人体肿瘤细胞在机体内通常生长于

缺氧的病理环境下，一旦把肿瘤样本从体内取出进

行培养或者其他实验操作时，肿瘤细胞就被暴露在

富氧的自然环境下，进而导致肿瘤细胞的基因表达

和信号通路等发生明显的改变；药物实验表明，缺

氧环境下的癌细胞明显比暴露于富氧的正常空气中

的更加耐药；而把在正常空气中暴露过的癌细胞注

射给小鼠，这些癌细胞的成瘤比例更高，生长速度

也更快 [26]。显然，在体外实验中获得的研究结论不

能简单地推广到活体实验。

3　数据密集型研究的可重复性

20 世纪中叶诞生的生命科学主要是采用一种

针对个别基因或蛋白质的“小数据”实验科学范式。

随着世纪之交人类基因组计划的实施，生命科学进

入了“后基因组时代”，表现出了一种“数据密集

型研究”的新范式，如 2022 年 Science 发表的一篇

研究论文就涉及了英国 12 000 多名癌症患者的全基

因组序列，从中发现了海量的基因组变异，包括近

3 亿个单碱基置换 (substitutions)、260 多万个双碱

基置换 (double substitutions)、1 亿 5 千多万个插入或

缺失 (indels) 和近 200 万个重排 (rearrangements)[27]。

据统计，世界范围内每年所产生的生物医学数据在

2013 年大约为 153 EB (1 EB = 1018 Byte)，而在 2020
年则估计达到了 2 314 EB。

显然，生命科学领域的数据密集型研究范式所

面临的可重复性与经典的小数据实验科学范式有着

很大的区别。从实验结果可重复性的角度来看，数

据密集型研究采用的样本之来源、标准和质量需要

考虑，实验过程中的具体路径以及获得的数据质量

等也需要考虑。这类研究还可能面临着一类特有的

挑战 ——“规模”，即一项研究往往涉及到成百上

千的研究人员，他们来自不同的研究单位甚至不同

的国家。例如，在 2001 年 2 月 Nature 发表的“人

类基因组草图”中，列入论文的主要作者就有近

300 人，涉及到 6 个国家的 48 个研究机构或组织。

为了保证数据密集型实验的可重复性，学术界

有针对性地发布了各种相关实验工作的建议性标准

或规范。早在 2001 年，欧洲多国和美国的一批研

究人员就针对全基因组范围基因表达的芯片实验制

定了一个“芯片实验的基准信息”(minimum information 
about a microarray experiment)，提出基于芯片技术

获得的基因表达数据的记录和报告之基本标准
[28]。

这种“minimum information”的方式随后被普及到

了各种数据密集型实验工作，蛋白质组学实验有

“minimum information about a proteomics experiment” 
(2007) ；代谢组学实验有“Metabolomics Standards 
Initiative ”(2007) ； 基因组学实验有“minimum 
information about a genome sequence”(2008) ；糖组

学实验有“minimum information required for a glycomics 
experiment”(2017)。

虽然研究人员通过各种努力来保证数据密集型

实验的可重复性，但这类实验依然存在难以重复的

问题。以“新一代测序技术”(next-generation sequencing, 
NGS) 为例，NGS 目前在数据密集型实验中应用最

为广泛，仅仅美国的生物医学数据库“MEDLINE”
目前所收录的 NGS 相关的论文数量就已近 10 万篇。

但是，一篇分析文章指出，研究人员对 NGS 数据

的可重复性验证面临着广泛的障碍，“他们经常发

现，许多需要用来分析 NGS 数据的信息学组件很

难用于重复已经发表的文章”；其可能的原因包括

文章中使用的分析技术缺乏细节，或者是文章作者

所使用的计算方法不能被其他研究者再次使用
[29]。

此外，一篇分析文章也指出，“批次影响”(batch 
effects) 广泛存在于各种高通量数据的实验中；因此，

“除了把标准化、验证分析和统计显著性计算用于

高通量数据分析中，还有必要针对批次影响把合并

和调整方法作为分析这类数据的标准步骤”[30]。

从研究结论可重复性的角度来看，数据密集

型研究范式表现出了一种特殊性质 ——“迭代” 
(iterate)，即论文给出的研究结论可以是一种未完成

的或不完备的，允许研究人员在前期研究结论的基

础上进行完善，然后提出更新了的研究结论。人类

基因组计划就是这种数据密集型研究结论进行“迭

代”的典型。2001 年 2 月， Nature 发表的人类基因

组测序成果明确指出，这是一份仅仅覆盖了基因组

90% 核酸序列的“草图”； 2004 年 10 月， Nature 再

次发表了人类基因组测序论文，其标题也只是说完

成了常染色质区域内核酸序列的测定；2020 年 9 月， 
Nature 发表了人类第一条染色体的完整核酸测序结

果；2022 年 4 月，以“人类基因组完整序列”为标

题的研究论文在 Science 上发表
[31]，时隔“草图”

发表已经 22 年。在这篇最新的论文里，研究人员

终于完整地测定了人类基因组的 30 亿对碱基序列，

比 2004 年发表的版本增加了近 2 亿个碱基对和

1 956 个新基因 [31]。显然，这种对研究结论进行“迭

代”的特性一定程度上消解了数据密集型研究的可
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重复性问题！

从数据密集型实验中获得的研究结论离不开研

究人员所采用的数据分析方法，因此有可能不同的

数据分析方法导致研究结论的不一致。这里讲一个

比较“极端”的案例。一般认为，DNA 在转录过

程中按照碱基配对原则指导 RNA 的合成，二者的

碱基序列具有严格的对应关系。但是，一项基于高

通量测序技术的比较研究发现，人类的 DNA 序列

和相对应的 RNA 序列之间具有很大的差异，仅在

10 000 多个编码蛋白质的外显子位点上就发现了大

量的碱基差异；其论文题目“人类转录组的 RNA
与 DNA 序列之间存在着广泛的差异”清晰表明了

实验所得到的研究结论 [32]。然而，就在该论文发表

3 个月之后出现了一篇题为“人类转录组的 RNA
与 DNA 序列之差异非常少”的论文 [33]。需要指出

的是，在这篇后发的论文中，作者并没有做任何新

的实验，仅仅是采用不同的数据分析方法分析了前

文中的原始数据，然后就得出了完全相反的结论 [33]。

显然，由此引出数据密集型实验的研究结论可重复

性特有的问题：主要是源于“干实验”数据分析而

得到的研究结论究竟可信度有多高？

在数据密集型实验中，从“大数据”到形成研

究结论往往不能像经典生命科学实验那样对实验获

得的“小数据”和研究结论进行非常严格和全面的

验证。因此，从“大数据”推导出研究结论的过程

中存在着很大的“解释空间”。有关环状 RNA 的生

物学功能之争论就是一个典型案例。环状 RNA 是

指在 mRNA 剪接过程中，外显子序列被反向剪接

(back splicing) 而形成的封闭环状 RNA 结构。环状

RNA 发现之初被认为属于剪接错误导致的副产物，

不具备生物学功能。但 2013 年发表在 Nature 的研

究论文提出，环状 RNA 是一类具有生理调控作用

的功能分子 [33]。需要强调的是，研究人员在形成这

个研究结论的过程中，只是从其检测到的数千个环

状 RNA 中挑出一个来进行详细的功能验证实验 [34]。

然而， Cell Report 在 2021 年发表的一篇文章对这一

研究结论进行了挑战。该文的作者通过对人类、恒

河猴和小鼠 11 个组织的 RNA 测序数据分析，估算

出大多数环状 RNA 皆因剪接错误而产生，其中有

害的比例超过 97% ；因此，大多数环状 RNA 属于

没有功能的垃圾 RNA[35]。还要指出的是，该文作

者称他们也的确找到了若干个具有生物学功能的候

选环状 RNA[35]。也就是说，前文发现一个有功能

的环状 RNA 之实验结果与后文的结论并不冲突，

关键问题是，前文没有对所发现的数千个环状 RNA
都进行功能实验就推导出它们可能都具有功能的研

究结论。这种“由点及面”的推导模式常常出现在

数据密集型实验中，导致了一种新型的研究结论可

重复性之问题。

4　小结：解决实验可重复性危机首先需要恢

复科学精神并重建学术生态

科学研究的可重复性涉及到许许多多的客观因

素，包括实验设计、实验技术、实验材料、科学理

论和分析方法，等等。但最需要考虑的应该是主观

因素，即研究者及其所处的学术环境。可以说，当

今“引爆”科学研究可重复性危机的正是整个学术

界高度功利化的学术环境以及被其影响乃至控制的

研究人员。因此，要想从根本上解决当前的科学可

重复性危机，关键在于恢复失去的科学精神，重建

健康的学术环境。正如 Science Signaling 杂志主编

亚法 (Yaffe MB) 在题为“科学的可重复性”的社论

中所说：“如果不改变整个科学文化，我相信很难

去解决这些实验技术引发的可重复性问题”[36]。

科学研究的主要目标是探索未知，在这个探索

过程中出现错误在所难免；科学独特的性质之一就

在于其错误可以被系统地进行分析和批评，并在大

多时候都得到及时的改正。也就是说，科学研究的

精神从本质上说是“自我纠偏”(self-correction)——
研究人员在实验过程中发现和改正失误是其研究工

作成功的一个重要组成部分；这正是我们常说的“失

败乃是成功之母”。在“可重复性”概念之背后体

现的也正是这种“自我纠偏”精神。可是，今天的

学术界显然背离了这种“自我纠偏”精神，研究人员、

学术期刊和科技管理层习惯于“报喜不报忧”，通

常只关注那些研究取得的“阳性结果”(positive 
results)，而明显地忽略那些研究中产生的“阴性结

果”(negative results)。为此，亚法主编在社论中明

确指出 ：“只有当项目资助过程得到根本的改变，

当科学影响力以不同的方式评估，当我们想出办法

来发表重要的、具有很好对照实验的阴性结果 ——
包括那些对‘高影响力’发现重复失败的数据，人

们才有可能改进可重复性的状况”
[36]。

学术环境的改变重点应体现在对研究人员和研

究工作的评价。美国科学院为解决这些问题组织了

一个由前院长阿尔伯特 (Albert B) 领导的工作小组；

在其工作报告中他们提出了一系列解决措施，其中

也提到，“我们认为研究动机应该进行改变，要以
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发表论文的质量而非数量来奖励研究者。大学的长

聘评审应该像基金申请一样，对候选人的评价是根

据其代表性工作的重要性，而不是用发表文章的数

量或者杂志的影响因子作为质量的标识”[37]。我国

有关部门最近也明确提出了“反四唯”等改进科技

评价的一系列措施，如 2020 年 2 月国家科技部发

布了《关于破除科技评价中“唯论文”不良导向的

若干措施 ( 试行 )》的通知。

当前的学术界还有一个重要的特征 —— 封闭，

即存在大大小小的“学术圈”( 笔者对“学术圈”

的详细讨论见参考文献 [38])。“学术圈”的封闭性

进而导致了科学研究的不透明：不仅技术路线、实

验材料和数据分析等实验过程中的关键信息模糊，

而且“阴性结果”基本上不予披露，甚至“阳性结果”

也往往是经过选择的。可以说，当前学术界形成的

封闭和不透明在科学可重复性危机中也扮演了重要

的角色。正是基于这样的考虑，牵头对高影响力论

文进行可重复性检验研究的美国“开放科学中心”，

专门成立了“透明与开放促进委员会”(Transparency 
and Openness Promotion Committee) ；该委员会制定

了促进科学研究透明与开放的 8 项标准：引用的标

准、数据的透明、分析方法 ( 代码 ) 的透明、设计

和分析的透明、研究的预登记、分析计划的预登记、

重复实验
[39]。Cell 杂志社在 2016 年也启动了一个

旨在让研究者的实验材料和技术等信息更透明、更

清晰、更容易获取的“STAR”(Structured, Transparent, 
Accessible Reporting) 计划 [40]，要求作者把其研究

论文内有关实验方法的详细内容提交到线上发布

(http://www.cell.com/star-methods) ；该杂志社为此把

其发表文章中原来的方法部分之要求进行了修改，从

“Experimental Procedures”改为“STAR + METHODS”。
显然，要想改善整个学术环境进而解决科学

的可重复性问题并非易事，需要学术界、政府和社

会各个方面的共同努力，仅靠某个单位或某个部门

的力量是远远不够的。在“NIH 计划加强可重复性”

的评论文中，前院长柯林斯对此有着明确的认识：

“仅凭 NIH 一家之力不足以让这个不健康的环境发

生真正的改变”[3]。
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