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Next-generation sequencing is widely used to detect a variety of genetic 
defects in many disorders. The detection of somatic variants in patients 
with cancer, including hematologic malignancy, is important for diagnosis, 
treatment, and prognosis. However, due to the complicated process, accurate 
and reliable detection of somatic variants by next-generation sequencing 
remains challenging. We investigated the proficiency tests conducted by the 
Korean Association of External Quality Assessment Service from 2018 to 2020 
and their effects on the analytical performance of clinical laboratories. During 
the 3-year study period, six rounds of proficiency tests were conducted. In 
each round, the participating laboratories were required to report Tier I/
II somatic variants detected from electronic data and a DNA specimen. 
The analytical performance was evaluated by calculating the acceptance 
rate for each genomic position investigated. The possible causes of ‘non-
evaluable’ and ‘unacceptable’ variants were also explored. Among the six 
rounds of proficiency tests, the acceptance rates for all tested variants were 
above 80% and acceptance rates of 100% were identified in more than half 
of the variants in the target regions. Issues of variant classification and false-
negative variants were addressed through the analysis of ‘non-evaluable’ 
variants. The significant causes of ‘unacceptable’ variants were identified as 
wrong protein or nucleotide numbering. In conclusion, the proficiency tests 
demonstrated the good analytical performance of the participating clinical 
laboratories. Although the findings identified some problems awaiting 
solutions, the proficiency tests may help clinical laboratories to improve their 
performance in detecting somatic variants by next-generation sequencing.
(Lab Med Qual Assur 2021;43:65-71)
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REPORT ON PROFICIENCY TESTING

서론

차세대염기서열분석법(next-generation sequencing, NGS)
는 수백만 개의 염기서열분석을 병렬로 처리하여 광범위한 유전

적 변화를 동시에 검출할 수 있는 방법으로, 다양한 질병의 진단
과 치료, 예후 예측에 활용되고 있다[1]. 국내에서도 NGS를 이용
한 유전자패널검사가 2017년 3월부터 선별급여로 시행됨에 따
라 여러 임상검사실에서 다양한 유전자패널검사가 운영되고 있다. 
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유전자패널검사는 질환에 따라 분류될 수 있지만, 분석대상이 생
식세포(germline)인지 체세포(somatic)인지에 따라서도 분류될 
수 있고 최근 혈액종양을 포함한 암의 분자적 진단이 중요해짐에 
따라 NGS를 이용한 체세포 변이검사의 필요성이 증가되고 있다
[2,3]. 그러나 NGS검사는 빠르게 변화하는 기술을 기반으로 하고 
있고 복잡한 검사방법과 분석과정을 통해 시행되므로 잘못된 검
사결과를 보고할 수 있는 잠재성이 존재한다. 그리고 일반적으로 
40%–60%의 변이 대립유전자 빈도를 보이는 생식세포 변이와는 
달리, 체세포 변이의 경우 NGS 검사를 통해 매우 다양한 범위의 
대립유전자 빈도가 관찰되는데, 특히 낮은 대립유전자 빈도를 보
이는 경우 검출이 까다로울 수 있다[1,4,5].

신빙도조사는 임상검사실에서 시행되는 검사의 정확도와 신뢰
성을 외부적으로 측정하기 위해 고안된 것으로, 내부정도관리로는 
발견하기 어려운 계통오차를 발견하여 검사결과의 정확도를 유지
하기 위한 목적으로 시행된다. NGS를 이용하여 체세포 변이검사
를 시행하는 임상검사실들은 신빙도조사를 통하여 분석결과를 공
유하고 비교함으로써 이들의 검사수행능 향상을 기대할 수 있다. 
일반적으로 NGS를 이용한 체세포 돌연변이 평가를 위한 특정 물
질을 확보하기 어려우므로 검사법 기반의 방법을 통해 신뢰도조사
가 시행된다[6].

저자들은 2018년부터 2020년까지 대한임상검사정도관리협회
의 신빙도조사사업으로 실시되었던 NGS-somatic 신빙도조사의 
결과를 분석하여 국내에서 시행되는 NGS를 이용한 체세포 변이
분석검사의 현황을 보고하고자 한다.

재료 및 방법

1. 신빙도조사 분석 자료
2018년부터 2020년까지 대한임상검사정도관리협회에 의

해 시행된 NGS-somatic 신빙도조사 자료를 사용하였다. NGS-
somatic 신빙도조사는 연간 2회 시행되었으며, 회차당 각각 1개
의 전자데이터(fastq파일 또는 bam파일)와 1개의 핵산(DNA) 검
체가 사용되었다. 전자데이터는 대한임상검사정도관리협회의 신
빙도조사사업 홈페이지(http://eqas.keqas.org)에서 다운로드 
받아 분석하도록 하였으며, 핵산 검체는 해당 임상검사실로 발송
되어 분석되었다.

2. 신빙도조사 평가방법 및 기준
각 회차별로 분석하는 검체에 대하여 24개에서 31개 사이의 검

사대상 유전체 부위가 제시되었다. 전자데이터의 경우 제시된 모
든 유전체 부위에서 결과를 보고하고, 핵산 검체의 경우 제시된 유
전체 부위 중 해당 임상검사실에서 검사를 시행하는 부위에 대해
서만 보고하도록 하였다. 결과 보고는 검사대상 유전체 부위에서 
Tier I/II로 평가되는 염기변이의 유무를 확인한 후, 해당 변이가 
검출되는 경우 이를 Human Genome Variation Society의 표
준권고안에 따라 기술하도록 하였다. 기술된 변이가 의도된 결과
와 일치하고 참여기관의 80% 이상에서 합의(concordance)된 결
론을 보이는 경우 ‘acceptable’로 평가하였고, 일치하지 않는 경
우 ‘unacceptable’로 평가하였다. 참여기관의 80% 미만으로 합

Table 1. Scheme for the proficiency tests for next-generation sequencing of somatic variants during 2018–2020

Specimen Type No. of 
participants

No. of target 
region

Variant type (no.)

No variant SNV INDEL

GNS-18-01 Fastq file 12 30 27 1 2

GNS-18-02 DNA 11 30 28 0 2

GNS-18-03 Fastq file 9 30 29 1 0

GNS-18-04 DNA 12 30 28 1 2

GNS-19-01 Fastq file 12 31 29 0 2

GNS-19-02 DNA 15 31 29 1 1

GNS-19-03 Fastq file 13 31 30 1 0

GNS-19-04 DNA 18 31 30 1 0

GNS-20-01 Bam file 15 31 29 2 0

GNS-20-02 DNA 21 31 29 2 0

GNS-20-03 Bam file 17 24 23 1 0

GNS-20-04 DNA 21 24 22 1 1

Abbreviations: SNV, single nucleotide variant; INDEL, insertion/deletion variant.
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의되지 않는 결론을 보이는 변이는 평가에서 제외하였다(non-
evaluable).

3. 신빙도조사 결과 분석
2018년부터 2020년도까지 NGS-somatic 신빙도조사에 참여

한 기관의 수와 신빙도조사에 사용된 검체의 종류, 검사대상 유전
체 부위 및 해당 변이의 형태를 조사하였다. 평가가 시행된 각각의 
유전체 부위의 합격률(acceptance rate [%])을 계산하였으며, 이
때 분모는 해당 유전체 부위에 결과를 제출한 기관의 수로, 분자는 
이 중 ‘acceptable’을 받은 기관의 수로 하여 비율이 산출되었다. 
평가에서 제외된 변이와 ‘unacceptable’로 평가된 변이의 특성 
및 빈도를 조사하였다.

결과

2018년부터 2020년까지 시행된 NGS-somatic 신빙도조사의 
참여기관 수, 검체 종류, 검사대상 유전체 부위의 개수 및 변이 유
형을 각 회차별로 정리하였다(Table 1). 참여기관의 수는 각 회차
별로 차이가 있으며, 동일 회차의 검체 및 검사대상 유전체 부위에 
따라서도 참여기관의 수가 다른 것이 확인되었다. 참여기관의 수
는 시간이 지남에 따라 점진적으로 증가하는 추세를 보였다. 검체
의 종류는 회차별로 1개의 전자데이터와 1개의 핵산 검체가 분석
되었으며, 전자데이터의 경우 2018년 1차 신빙도조사부터 2019
년 2차 신빙도조사까지 fastq file이 이용되었고 2020년 1, 2차 신
빙도조사에서는 bam file이 이용되었다. 검사대상 유전체 부위로 
2018년 1, 2차 신빙도조사에서는 30개, 2019년 1차 신빙도조사
부터 2020년 1차 신빙도조사까지 31개, 그리고 2020년 2차 신빙
도조사에서 24개가 각각 제시되었다. 제시된 검사대상 유전체 부

Table 2. Acceptance rates for the variants of the intended response

Specimen Gene
Variant of intended response Acceptance rate* 

(%)Transcript Nucleotide change Protein change

GNS-18-01 CEBPA NM_004364.4 c.430dupG p.Glu144GlyfsTer26 9/10 (90.0)

IDH1 NM_005896.2 c.394C>G p.Arg132Gly 12/12 (100.0)

NPM1 NM_002520.6 c.860_863dupTCTG p.Trp288CysfsTer12 11/12 (91.7)

GNS-18-02 CEBPA NM_004364.4 c.282_312del p.Val95ThrfsTer55 9/11 (81.8)

IKZF1 NM_006060.5 c.14_17dupAGGG p.Gln7GlyfsTer21 9/10 (90.0)

GNS-18-03 KIT NM_000222.2 c.2447A>T p.Asp816Val 9/9 (100.0)

GNS-18-04 DNMT3A NM_022552.4 c.2645G>A p.Arg882His 12/12 (100.0)

FLT3 NM_004119.2 c.1784_1804dup p.Arg595_Leu601dup 11/11 (100.0)

NPM1 NM_002520.6 c.860_863dup p.Trp288CysfsTer12 12/12 (100.0)

GNS-19-01 CALR NM_004343.3 c.1154_1155insTTGTC p.Lys385AsnfsTer47 12/12 (100.0)

GNS-19-02 NPM1 NM_002520.6 c.863_864insCATG p.Trp288Cysfs*12 12/14 (85.7)

NRAS NM_002524.4 c.182A>G p.Gln61Arg 15/15 (100.0)

GNS-19-03 JAK2 NM_004972.3 c.1849G>T p.Val617Phe 13/13 (100.0)

GNS-19-04 TP53 NM_000546.5 c.833C>T p.Pro278Leu 18/18 (100.0)

GNS-20-01 CEBPA NM_004364.4 c.324C>A p.Tyr108Ter 14/14 (100.0)

TET2 NM_001127208.2 c.4393C>T p.Arg1465Ter 15/15 (100.0)

GNS-20-02 IDH2 NM_002168.2 c.419G>A p.Arg140Gln 21/21 (100.0)

NRAS NM_002524.4 c.37G>C p.Gly13Arg 20/20 (100.0)

GNS-20-03 TP53 NM_000546.5 c.818G>A p.Arg273His 17/17 (100.0)

GNS-20-04 IDH2 NM_002168.2 c.419G>A p.Arg140Gln 19/21 (90.5)

NPM1 NM_002520.6 c.860_863dup p.Trp288CysfsTer12 20/21 (95.2)

Values are presented as number (%), unless otherwise stated.
*The acceptance rate is calculated as the number of participants achieving an acceptable result per the total participants.
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위 중 Tier I/II 변이는 각 검체마다 1개에서 3개까지 존재하였다.
각각의 의도된 결과로 제시된 변이들에 대한 합격률을 정리하

였다(Table 2). 각 검체마다 참여기관 수가 달랐을 뿐만 아니라 검
체 내에서의 변이마다 참여기관 수가 달라, 한 검체에 대한 합격
률은 산출되지 않았다. 모든 의도된 결과로 제시된 변이에서 80% 
이상의 합격률을 보였고, 가장 낮은 합격률은 81.8%로 GNS-18-
02의 CEBPA 유전자에서 관찰된 insertion/deletion variant 
(INDEL) 변이에서 확인되었다. 총 21개의 의도된 결과로 제시된 
변이 중 14개에서 100%의 합격률이 확인되었다.

다음으로, 평가에서 제외된 변이가 있는 검체와 해당 변이의 수
를 조사했으며 그 특성과 제외 사유를 정리하였다(Table 3). 전체 
12개의 검체 중 9개의 검체에서 총 17개의 평가 제외 변이가 관
찰되었다. 그 중 전자데이터에서 9개, 핵산 검체에서 8개가 관찰
되었고, 변이의 유형별로 single nucleotide variant (SNV)는 9
개, INDEL은 8개가 관찰되었다. 유전자별로는 ASXL1, RUNX1, 
TET2에서 각각 3개씩, CEBPA에서 1개, 그리고 BCR, CSF3R, 

DNMT3A, KMT2A, MYD88에서 각각 1개씩 관찰되었다. 평가 제
외 사유로 17개 변이 모두 참여기관으로부터 80% 미만의 합의율
(concordance rate)을 보였으며, 그 중 5개에서 체세포 변이 분
류에 관한 문제가 있었고, 3개는 Sanger sequencing 확인검사
상 음성으로 확인되었다. 또한 1개의 변이는 Sanger sequencing 
확인검사상 양성으로 확인되었으나 NGS검사의 검출한계에 근접
한 낮은 변이 대립유전자 빈도를 보이는 변이로 판단되어 평가 제
외되었고, 나머지 1개의 변이는 NGS검사의 기술적 한계로 인해 
검출하기 어려운 위치에서 관찰되는 변이로 확인되어 평가항목에
서 제외되었다.

마지막으로, ‘unacceptable’로 평가된 변이가 있는 검체 
수와 해당 변이의 수를 조사했으며 해당 변이의 특성과 ‘un
acceptable’ 사유를 정리하였다(Table 4). 전체 12개의 검체 중 
5개의 검체에서 총 9개의 ‘unacceptable’로 평가된 변이가 관찰
되었다. 그 중 전자데이터에서 2개, 핵산 검체에서 7개가 관찰되
었고, 변이의 유형별로 SNV는 3개, INDEL는 6개가 관찰되었다. 

Table 3. Non-evaluable variants

Variable Category No.

No. of specimen with non-evaluable variant 9/12

Total no. of non-evaluable variants 17

Characteristics of non-evaluable variants

    Data type Electronic data 9

DNA 8

    Variant type Single nucleotide variant 9

Insertion/deletion variant 8

    Gene ASXL1 3

RUNX1 3

TET2 3

CEBPA 2

BCR 1

CSF3R 1

DNMT3A 1

KMT2A 1

MYD88 1

    Cause of non-evaluation* Concordance rate <80% 17

Conflict on the variant classification 5

Confirmed as false negative 3

Low VAF close to the detection limit 1

Technical issue of NGS 1

Abbreviations: VAF, variant allele frequency; NGS, next-generation sequencing.
*Duplicate counts were made for the causes of non-evaluable variants.
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유전자별로는 NPM1에서 4개, IHD2에서 3개, 그리고 CEBPA와 
IKZF1에서 각각 1개씩 관찰되었다. ‘Unacceptable’로 평가된 사
유로는 잘못된 단백질 번호를 입력한 경우가 세 번 관찰되어 가장 
많았으며, 잘못된 뉴클레오티드 번호를 입력한 경우, 잘못된 뉴클
레오티드 명명법을 사용한 경우, 위음성으로 보고한 경우 그리고 
단순 입력 실수로 인한 경우가 각각 두 번씩 관찰되었다.

고찰

2018년부터 2020년까지 시행된 NGS-somatic 신빙도조사에 
최대 21개의 기관이 참여하였으며, 그 수가 점점 증가하는 추세를 
보이고 있어, 앞으로 신빙도조사 결과 해석에 더욱 강력한 통계적
인 증거가 제공될 것으로 기대된다[7]. 각 검체들에 대한 합격률을 
직접 산출할 수는 없었지만, 참여기관들이 각 검사대상 유전체 부
위에서 모두 80% 이상의 합격률을 보였고 과반수에서 100%를 
달성하였으므로, 체세포 변이와 관련된 NGS검사를 운영하는 국
내 임상검사실의 검사수행능이 우수하다고 판단할 수 있었다.

신뢰도평가는 특정 질환에서 중요한 변이 또는 유전형을 검출
하는 능력을 평가하는 것이므로 신뢰도평가의 의도된 결과로서의 
변이는 실제 환자에게서 빈번하고 임상적으로 중요한 변이가 포함
되는 것이 이상적이다[8]. NGS-somatic 신빙도조사에서는 검사

대상 유전체 부위를 혈액종양 환자에게서 임상적으로 중요한 유전
자를 대상으로 하였으며, 검출된 변이들도 대부분 기존에 진단, 치
료 및 예후에 대한 학술적인 근거가 잘 수립되어 있는 변이들로 구
성하였다. 예를 들어, GNS-18-01 검체는 CEBPA, IDH1, NPM1에
서 변이가 관찰되도록 의도되었는데, 세 변이 모두 급성골수성백
혈병 환자에게서 상대적으로 빈번하게 관찰되고 예후와 관련된 것
으로 보고된 바 있다[9-11].

평가에서 제외된 변이와 ‘unacceptable’로 평가된 변이를 분
석함으로써 실제 체세포 변이 NGS검사 과정에서 발생할 수 있는 
몇 가지 유의점들을 확인할 수 있었다. 임상검사실 간 완전히 합의
되지 않은 체세포 변이 분류로 인해 몇몇 변이가 평가에서 제외되
었는데, NGS-somatic 신빙도조사를 통해 향후 임상검사실 사이
의 변이 분류기준을 확립하고 관련된 데이터베이스 구축하는 데 
도움을 줄 것으로 생각된다[12]. 또한 평가 제외된 변이 중 확인검
사를 통해 보고하고자 했던 변이가 위음성으로 밝혀지는 경우가 
있었으므로, 필요시 임상검사실에서 Sanger sequencing 과 같
은 추가적인 확인검사를 통해 정확한 체세포 변이를 보고할 수 있
도록 권고할 수 있다[3]. ‘Unacceptable’로 평가된 변이는 통계적
으로 평가되지 않았지만, 상대적으로 전자데이터보다 핵산 검체
를 대상으로 시행한 신빙도조사에서 ‘unacceptable’로 평가된 변
이가 빈번하게 발견되었다. 일반적인 신빙도조사는 실험적인 면의 

Table 4. Unacceptable variants

Variable Category No.

No. of specimen with unacceptable result 5/12

Total no. of unacceptable results 9

Characteristics of unacceptable variants

    Data type Electronic data 2

DNA 7

    Variant type Single nucleotide variat 3

Insertion/deletion variant 6

    Gene NPM1 4

IDH2 3

CEBPA 1

IKZF1 1

    Cause of unacceptance* Wrong protein numbering 3

Wrong nucleotide numbering 2

Wrong nucleotide nomenclature format 2

False negative 2

Transcription error 2

*Duplicate counts were made for the causes of unacceptance.
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평가에 초점을 맞추게 되지만, NGS를 활용한 검사의 경우 실험 이
후의 분석단계도 중요하며, 특히 생물정보학적 분석방법이 각 임
상실험실마다 다를 수 있기 때문에 이와 같은 분석방법의 차이로 
발생할 수 있는 결과 보고의 오류 등을 확인하여야 한다[1]. 따라
서 NGS-somatic 신빙도조사에서 검체를 전자데이터와 핵산 검
체로 나누어 평가할 수 있도록 하는 방법은 결과 보고까지 복잡한 
과정을 수행해야 하는 NGS검사에 필수적인 것으로 생각된다. 이
번 NGS-somatic 신빙도조사의 ‘unacceptable’로 평가받은 변
이의 사유 대부분이 잘못된 단백질, 뉴클레오티드 번호를 입력하
거나 정확한 뉴클레오티드 번호를 입력하였지만 공식적인 명명법
에 맞지 않는 형식을 사용한 경우였다. 이와 같은 결과를 고려하였
을 때, NGS의 실험단계와 전반적 생물정보학적 분석과정의 오류
는 크게 발견되지는 않았지만, 변이 확인(variant identification) 
이후 변이를 명명하는 단계에서 오류가 가장 많이 발생한 것으로 
추론할 수 있다. 특히 INDEL 형식의 변이에서 높은 빈도로 뉴클
레오티드 또는 단백질 번호를 잘못 입력하는 경우가 빈번하게 관
찰되었다. 판독자는 NGS 기반의 유전체검사가 실험적인 면과 생
물정보학 면에서 모두 비약적으로 발전했음에도 불구하고 잘못
된 변이가 호출될 가능성이 여전히 존재함을 인식하고, 정렬된 
sequence에 대한 시각적 검사를 통하여 부정확한 변이로 의심되
는 부분을 교정하고 필요시 Sanger sequencing과 같은 확인검
사법을 시행함으로써 정확한 체세포 변이 검출 및 보고에 기여할 
수 있다[3]. 국내의 생식세포 변이를 검출하기 위한 NGS검사의 신
빙도조사 보고에서는 제시된 RNA reference transcript와 다른 
transcript를 사용하는 경우 잘못된 변이의 위치를 기술함으로써 
‘unacceptable’로 평가되는 변이가 가장 빈번하게 관찰되었으나, 
이번 NGS-somatic 신빙도조사에서는 해당 오류는 관찰되지 않
았다[13].

이번 연구의 결과와 같이 신빙도조사에 참여함으로써 임상검사
실은 해당 검사와 관련된 오류를 발견할 수 있고 해결책을 모색하
게 된다. 신빙도조사의 교육적인 효과는 이미 기존 문헌에서 보고
된 바 있으며, 지속적인 신빙도조사 참여를 통한 임상검사실의 검
사수행능 향상이 대규모 연구에서 밝혀진 바 있다. 특히 세 번 이
상 연속적인 신빙도조사를 받은 기관들의 계통적 오류가 대부분 
교정되는 것으로 확인되었다[8,14].

본 연구를 통하여 참여기관의 전반적으로 높은 합격률이 확
인되었으나 이는 의도된 결과에 대한 변이만을 대상으로 산출
된 값으로, Tier I/II 변이가 없는 위치를 모두 고려한다면 합격률
이 변동될 수 있다. 대한임상검사정도관리협회에서 제공된 NGS-
somatic 신빙도조사 자료를 확인한 결과, 대부분의 기관에서 
Tier I/II 변이가 없는 부분에 대한 평가결과를 입력하지 않아 변이
가 없는 위치를 모두 포함한 합격률을 정확히 산출할 수 없었다. 

또한 핵산 검체 평가 시 각 참여기관에서 시행하는 검사대상 유전
체 부위에 한해서 보고하도록 하였으므로 각 유전체 부위마다 참
여한 기관의 수의 차이가 발생하고, 이에 따라 각각의 검체에 대
한 전반적인 합격률을 산출하지 못했다. 핵산 검체뿐만 아니라 전
산데이터 평가상에서도 제시된 모든 검사대상 유전체 부위에 대한 
평가를 시행하겠다는 기존의 의도와는 달리, 검사대상 유전체 부
위에 참여하는 정도가 임상검사실마다 다르다는 사실이 확인되었
다. 따라서 정확한 합격률을 산출하기 위한 평가방법의 수립 및 안
내가 필요할 것으로 보이며, 이후 산출된 데이터를 분석하여 NGS-
somatic 신빙도조사가 각 검사실의 검사수행능의 비교평가 및 향
상정도에 미치는 영향을 구체적으로 판단할 수 있을 것으로 기대
된다.

현재까지 시행되고 있는 NGS-somatic 신빙도조사에서는 참여
기관에게 NGS의 리드 깊이와 대립유전자 빈도를 결과로 입력할 
수 있도록 형식을 제공하지만 실제적인 정량적인 평가는 시행되지 
않았다. 생식세포의 변이분석과는 달리 실제 체세포의 변이분석에
서는 다양한 분포의 대립유전자 빈도를 보이는 경우가 많고 상대
적으로 낮은 대립유전자 빈도를 측정해야 하는 경우도 빈번하므로 
이에 대한 정량평가방법 확립 및 시행이 필요할 것으로 생각된다. 
종양 평가를 위한 NGS의 신빙도조사를 실시한 한 보고서에서 각 
검사대상 유전체 위치의 리드 깊이 및 대립유전자 빈도뿐만 아니
라 참여기관별 낮은 대립유전자 빈도 값을 이용한 검출한계의 분
포도 조사한 바 있으며 의도된 결과로 제시된 변이에 대한 최소 리
드 깊이도 산출한 바 있다[5].

결론적으로, 2018년부터 2020년까지 대한임상검사정도관리
협회에서 시행한 6회의 NGS-somatic 신빙도조사의 결과를 분
석함으로써 신빙도조사에 참여한 기관들의 체세포 변이분석을 위
한 NGS검사에 대한 우수한 검사수행능을 확인하였고 앞으로 임
상검사실에서 개선해야할 부분을 제시하였다. 또한 신빙도검사
를 더욱 효과적으로 실시하기 위한 방안들이 논의되었으며, NGS-
somatic 신빙도조사를 지속적으로 수행함으로써 임상검사실의 
검사수행능 향상에 기여할 것으로 생각된다.
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