
保尔·拉法格在《忆马克思》
中谈到，马克思认为：“一种科学
只有在成功地运用数学时，才算
达到了真正完善的地步。”

“

权威观点

传统的生物医学数据分析思维和
方法难以适应大数据分析的需求。生物
医学大数据更多采用数据模型及控制
混杂的统计分析方法。

———中国工程院院士樊代明

我们发现的很多新的基因，是关键
基因还是“沉默基因”？目前缺乏更广泛
和深入的研究。

———中国工程院院士孙燕

由于生物医学数据种类繁多、数据
分散、内部结构高维复杂，大数据分析
比其他领域更困难。生物医学领域如果
仍只停留在采用字符串比对、搜索等传
统计算机技术，就难以挖掘生物医学大
数据的潜在高价值。

———中国工程院院士李国杰

作为医生，需要转变思想。未来每一
个医生都应该熟练应用智能工具处理海
量信息，以寻求更加准确的诊治方案。

———中国工程院院士胡盛寿

随着数据规模的增加，传统的数据
模型和数据组织方式已经无法满足海
量数据的结构、数量快速增长以及数据
结构不断变化的管理需求。

———中国科学院院士贺林

伴随大数据的累积而来的问题是
如何将这些数据资源转化为有价值的
信息，并指导临床实践。

———中国科学院院士陆林

生命的整体性和疾病的复杂性，使
信息化和大数据成为生命科学研究的
必然。

———中国工程院院士王红阳

大数据分析正在成为生物医学领
域的下一个前沿，将数据存储、共享、分
析和质量控制等技术融为一体，能不断
为大数据应用产业发展创造全新机遇。

———中国工程院院士刘昌孝
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直击·新冠肺炎

计算医学：跑在超算上的医学
姻本报记者 张思玮

2019年对于吴双（化名）而言是最难熬的一
年。年初，本以为是一场普通感冒引起的咳嗽，
却未曾想到在 3个月后被诊断为中央型肺腺癌
第四期，纵隔淋巴转移，伴远端肾上腺转移。
“拿到诊断报告的那一刻，我没有掉一滴眼

泪。”说这句话的时候，吴双转头看向窗外，故意
将视线避开了记者的目光，但眼角却渗出晶莹
的泪水。

吴双，41岁，是一位都市职业女性。患病后，
她和家人跑遍了北京多家知名的三甲医院，尝
试过靶向药物、化疗、中药等办法，但病情都没
有得到缓解。“我还特地花了一万多块钱做了肿
瘤基因检测，很遗憾，报告显示是没有可用药的
基因突变。”

没有相应的“可用药”，又不能通过手术和
放疗进行积极干预，这在临床上只能“盲”用药，
即尝试使用临床上常用的一些药物进行治疗，
再定期评估治疗效果。但通常盲用药物治疗的
效果只能“听天由命”，而在医院，像吴双这样的
患者大有人在。
“即便能检测到相应的基因突变，靶向药物

对不同患者的疗效也并不相同。”中国工程院院
士、中国医学科学院肿瘤医院主任医师孙燕表
示，肿瘤的发生是多基因联合“发力”的结果，虽
然通过基因检测等手段可以得到海量的数据，
但现有的认识仍集中在个别基因与治疗肿瘤的
关系，比如携带了致病性突变的 BRCA1/2基
因与乳腺癌、卵巢癌的关系，突变的 EGFR基因
与肺癌的关系等。“是否还会有其他基因的参
与、每个基因发挥的作用如何，我们不得而知。”
其实，孙燕的这种困惑，也正是目前肿瘤领

域最让人“头疼”的难题。对此，中国科学院计算
技术研究所高性能计算机研究中心主任谭光明
在接受《中国科学报》采访时表示，当前，生物医
学大数据的规模和产生速度远远超出了普通规
模计算机的处理能力，急需超算助力科学家从
多维、立体、融合的数据中摸索出规律，从而更
精确地辅助疾病的诊断和治疗。

“查字典”式的有限应用

自人类基因组计划启动以来，以下一代测
序技术（NGS）和质谱技术（MS）为代表的各类
组学技术得到了飞速发展，再加上传统的显微
镜技术、生化方法、免疫组织化学方法、生理体
征检测和临床影像拍摄技术等数据源的聚集，
使海量生物医学数据呈现指数级增长态势。

不可否认，即便尚未引入信息科学的大型
工具，这些大数据也赋予了医生和临床科研人员
更多、更细致的维度去了解疾病发生发展过程，大

大拓展了医学研究的深度和广度。
“比如，目前对一些明确的、单基因突变引起

的疾病，基因组测序已经能实现精准诊断，帮助临
床更好地区分不同疾病、施以更恰当治疗。”北京
大学第三医院病理科分子病理实验室武睿博士表
示，21—三体综合征、新生儿遗传耳聋基因筛查等
都是测序技术在临床的良好应用。
但是，对于复杂的、多基因改变引起的疾病，

我们尚不能有效地解读患者的生命数据信息。以
癌症患者为例，绝大多数突变都具有“个体特异
性”，除了个别基因（例如 EGFR等），同一个基因
在不同患者中能找到相同突变的可能性微乎其
微。不过，若从数据呈现的网络调控模型来看，特
定信号通路上的关键节点基因尽管发生了不同突
变，但驱动的下游细胞内事件可能是相同的。
现在生物医学专家习惯性地将基因组数据与

已有的知识体系进行“查对”（俗称“查字典”）。“虽
然这种方式在一定程度上解决了相应问题，但人
体的复杂程度绝对是超乎想象的，真的有一本‘字
典’可查吗？”哲源科技（中国科学院计算技术研究
所孵化的一家构建生命数据解析平台的人工智能
企业）首席运营官赵宇表示。
“这就需要我们有将生物学、医学相关学科的

知识转化为数学模型的能力。”中国科学院计算
技术研究所副研究员、中国科学院计算技术研
究所西部高等技术研究院常务副院长张春明表
示，应充分利用现有的生物医学数据，引入系统
科学理论和视角，通过设计新的算法挖掘数据之
间的关系，为解决现有的问题寻找新的路径。最
终，以生物医学大数据推动生物医学研究由原
来的假设驱动向数据驱动的方式转变。

算法与算力助力大数据应用

但长期以来，医生们受循证医学训练，更为
强调“可靠”的知识。他们善于采集大样本的临
床数据，并将基础理论的研究与临床经验相结
合，最后把临床数据总结成临床诊疗指南与路径。
在精准医疗时代，清华大学人工智能研究

院教授杨斌认为，应该在循证医学的基础上，更
强调患者个体的个性化诊疗，通过对患者的数
据分析并结合临床经验，给出最佳治疗方式。
“传统循证医学以群体证据作为核心依据，

往往无法解释个体差异。而精准医学从基因、环
境等个体因素考虑疾病在个体的发生发展过程
和治疗应答，与仅考虑患者共性的传统循证医
学相比，能更好地诠释个体差异，更好地提供个
体化的药物治疗方案，更安全、更有效、更合理
地配置医疗资源。”中国工程院院士、中国医学
科学院北京协和医学院院校长王辰说。

此外，中国工程院院士樊代明也指出，传统
的生物医学数据分析思维和方法难以适应大数
据分析的需求。生物医学大数据实现了以患者
为维度的多源数据的整合，需要分析的数据如
此之多, 因此不再只依赖分析少量随机抽样的
数据，也不再热衷于探求数据之间难以捉摸的
“因果关系”，而是更多关注数据的“相关关系”。
与传统随机对照研究常用差异性统计分析方法
不同，生物医学大数据更多采用数据模型以及
控制混杂的统计分析方法。

那么，即便有了高质量的生物医学大数据，
有了相应的算法，就一定能摸索出疾病的发生
发展规律么？

谭光明给出的答案是否定的。他表示，光有数
据和算法还远远不够，必须要有强有力的算力支
持。他举例道，过去单一零散的数据，只需要在普
通服务器上用简单程序处理和统计就可以；现在
是多维海量的大数据，为了解决复杂生物医学问
题，要用多维海量的 PB级（1PB=106GB）大数据
对生命进行建模，那就要设计复杂的算法，而算法
的复杂度和计算量远远超过了普通服务器所能处
理的规模，急需高性能的算力资源支撑。

计算医学扛起数据分析的“大旗”

“基于此，面向人类健康大数据，我们不能简
单地将其理解为需要大规模存储和处理的数据。
大数据的概念有别于统计抽样，它不是根据小规
模抽样调查来推测被观察对象的全貌，而是试图
用对该对象的所有测量数据来刻画对象。因此，大
数据泛指能全面刻画客观对象所有数据的集
合。”中国科学院计算技术研究所—哲源图灵达
尔文实验室主任牛钢表示。随着数据量呈指数
增长，数据更新速度不断加快，精准医学若想早
日落地，急需计算机驱动的临床决策支持系统。

这在谭光明看来，势必会产生一门新型交
叉学科———计算医学。“它致力于发展定量方
法，通过应用数学、工程学和计算科学来智能化
理解人类疾病的机理，并基于工业化的数据、算
法、算力及生物医学技术体系为医学服务提供
新洞见。”

对此，谭光明从四个维度阐释了计算医学
的内涵。首先，计算医学以复杂性系统科学的整
体论作为思维方式，去理解生物分子、细胞、组
织器官、种群等多个生物层级结构之间相互作
用中“涌现”出的新属性，从系统的角度去捕捉
疾病发生的机理；其次，计算医学采用密集数据
驱动的科学范式，挖掘隐藏于高维、高通量、多
维融合的生物医学大数据中的新洞见；再次，计
算医学将生物医学领域的知识模型转换为数学
模型，以生物医学大数据作为输入参数，以人工
智能算法对模型进行迭代、训练，输出逼近于真
实的生命系统结构与功能特征，从而理解疾病
发生的本质；最后，计算医学以高性能计算为新
一代计算基础设施，为新科学发现提供数据存
储、计算精度和计算速度上的支撑。
“循证和计算都是实现精准的技术手段，计

算医学在更高维度上实现了循证。”张春明表
示，未来，以基因测序为代表的数据生产一定会
迎来免费的时代，数据挖掘成为最终的价值出
口，立足生物医学的科研和产业需求，我们构建
了“生命信息引擎”，该引擎归根到底就是面向
生命医学数据的计算机系统，屏蔽了海量数据的
管理、理解和计算等方面的技术细节，让生物医学
专家能够便捷地利用信息技术解决行业问题。

文章开头提到的吴双，最后借助“生命信息
引擎”给出的数据分析结果，采用了一种可能的
治疗方案。目前，经过这一方案治疗，她的体内
已经没有影像可见的肿瘤，血液肿瘤指标也回
落至正常水平。

最后，张春明呼吁，生物学家、医学专家和
计算科学家携起手共同丰富计算医学的内涵，
以期将疾病的预防、诊断和治疗推向精准。

谭光明（左）与张春明正在分析数据。

新冠病毒检测方式“各有千秋”
姻本报见习记者韩扬眉

新冠肺炎仍在持续，如何更快、更准
确诊断，已成为社会各界关注的热点。核
酸检测、抗体检测、抗原检测……不同检
测方式有何特点、效果如何？为此，《中国
科学报》采访了中国工程院院士、河南农
业大学校长张改平。

他表示，不同的检测方法各有优缺
点，不能单说某种技术优劣，而是要将其
放在一定的条件下去评价。

各有侧重 不能替代

近日，针对新冠肺炎检测，诸多科研
团队宣称已成功研发抗体试剂盒，最快
2~3分钟完成检测。此外，抗原检测技术
也正在研发过程中。而与此同时，一线医
院核酸检测试剂盒检测结果却出现了
“假阴性”现象。因此，有人认为核酸检测
会被“替代”。

在张改平看来，没有谁应该取代谁。
“几种检测方式各有侧重，它们采用的技
术手段不同，在不同的情境下解决了不
同的问题。最终还是希望研制出快速、敏
感、准确而又简便的快速检测产品，以提
高检测速度，简化检测程序。”

张改平表示，核酸检测属于基因检
测方法，核酸试纸实际上就是基因试纸，
如果人体样品中检测出有病毒的基因序
列，那就意味着被感染了。“基因检测的
敏感性非常高，因为它有一个基因扩增
的过程，可将一个基因序列扩成多个，便
于结果判定，这就是基因检测方法的优
越性。”
“而抗体检测，尤其适用于大量疑似

病例和无症状感染者的检测。”张改平解
释说，病毒在疑似病例体内潜伏多时，症
状初显，抗体（IgM、IgG）可能也产生了，
这时候使用抗体试纸检测，无需复杂“漫
长”的 PCR扩增过程和任何仪器设备，3
分钟就可以得到结果。
“对于无症状感染者的检测亦是如

此。”张改平解释道，这些人因为抵抗力
高，病毒虽已潜伏体内但无症状，我们可
能不会去检测，而一旦检测，抗体检测结
果便呈阳性（感染 7天以上）。
“这个在将来也大有用处，我们可以

应用在流行病学调查上，比如调查 1 万
人，通过抗体检测，到底有多少人感染过
这个病毒而没有症状，就能得出数据
了。”张改平指出，未来，假如新冠病毒像
流感一样成为常见传染病，我们就可以
通过抗体试纸检测，接种疫苗后有没有
抵抗力。

目前，张改平团队已成功研制了新
型冠状病毒抗体快速检测试纸，可用于
诊断与治疗参考、流行病学调查、康复者
血浆治疗重症患者时抗体含量测定以及
有疫苗后的免疫评估等。它可以实现 3
分钟出检测结果。

针对快速检测全病毒抗原，张改平
认为，目前是“不太可能的，还得等一
等”。他表示，一是因为直接的病原检测

诊断需要更高的敏感性（通常样品中含
量很低）；二是因为新型冠状病毒刚出
来，针对病毒的单克隆抗体等研制需要
时间。

快速检测 不断攻关

除了抗体快速检测试纸，张改平团
队成功研制出可用于快速检测新型冠状
病毒的核酸检测试纸，检测敏感度可达
10 个拷贝，样本在试纸上的反应时间只
需 3分钟，而且可肉眼观测到结果，不必
使用专门的仪器设备，大大简化了操作
程序和难度，缩短了检测时间。
“这个试纸理论上谁都可以操作，但

在临床上，对于检测传染性极强的新冠
病毒来说，谁都能操作是不可行的。我们
建议在医生或专业人员指导下操作。特
别在需要对大量人群进行筛查时，这个
试剂优势非常明显。”张改平说。

病毒快速检测，病例尽快确诊，在疫

情防控中发挥着重要作用。日前，科技部
表示，正在加快推进现场快速检测产品
的研发和应用。而抗体检测试剂和抗原
检测试剂无疑可以实现这个目标。

张改平指出，国内很多科研团队正
在努力攻关抗原现场实时检测，但有些
实验材料的获取需要时间，比如单克隆
抗体的制备，仅抗原免疫动物试验就需
要两三个月的时间，所以会有一个过
程。“刚刚我们也谈到了抗原检测试纸
的敏感性问题。另外，检测全病毒尽管
听起来完美，但使用起来还存在一些问
题。”

理性认识 长期积累

针对目前频繁出现的“10 分钟、3 分
钟出检测结果”的报道，张改平认为，这
很容易误导公众。“基因检测这么短时间
是不行的。现在医院大部分用的是实时
荧光 PCR检测，单是实时荧光 PCR检
测一般需要两小时左右。整个检测过程
还包括采样、处理样本等步骤，通常总时
长大于两小时。”

他还指出，对于检测试纸来说，3 分
钟与 5 分钟差别并不大。主要是试纸材
料的改进，比如，试纸上的层析膜会固定
不同生物活性材料从而形成“检测线”，
膜的孔径一般是微米级的，要提高精度
和敏感性，需要把孔径缩小，使待检样品
溶液流得慢些；要提高速度，需把孔径放
大，使待检样品溶液流得快些。当然，还
与其他方面有关，比如标记材料、标记密
度、抗体亲和力等。
“根据目前的研究进展，真正简单、

可以 3 分钟出结果的是抗体试纸检测，
无需 PCR 检测仪器，只要 1/10 滴血就
够了。”张改平团队与郑州大学第一附属
医院等多个医院合作，根据所确诊病例
的血清做抗体试纸检测，取到了令人满
意的结果。

高浓度 PM2.5长期暴露
显著增加心血管病风险

日前，一项最新研究成果揭
示了长期暴露于高浓度大气细
颗粒物（PM2.5）可显著增加我国
居民心血管疾病发病和死亡风
险。该研究在线发表于《美国心
脏病学会杂志》。

据悉，该研究利用国际先
进的卫星遥感反演技术，评价
人群大气 PM2.5 长期暴露水平
（2000 至 2015 年）。研究发现，
大气 PM2.5年平均暴露浓度每
立方米增加 10 微克，心血管疾
病发病和死亡风险分别增加
25%和 16%；大气 PM2.5 长期
暴露对急性冠脉综合征发病、
急性心肌梗死死亡危害程度最
大，风险分别增加 38%和 52%。
研究还提示，老年人、农村居民
心血管健康受到大气污染的影
响较大。该研究人群来自我国
15个省市约 12万城乡居民，大
气 PM2.5暴露水平涵盖了每立
方米 26~114 微克的浓度范围，

人群和污染浓度覆盖范围较
广，为全球范围内大气 PM2.5
污染相关心血管疾病负担的估
算及相关环境和健康政策的制
定提供了重要依据。

对于此项研究成果，美国凯
斯西储大学教授 Rajagopalan 发
表评论称：“该研究补充了既往
大气污染与心血管疾病风险在
高浓度范围的证据，扩展了我们
对于 PM2.5 与心血管疾病暴
露—反应关系曲线形态特征的
认识。”此外，Rajagopalan 还强
调，该研究具有一定的临床指
导价值，提示临床医生在评估
个体的心血管疾病风险时，应
将大气污染暴露作为危险因素
纳入考量。

中国医学科学院阜外医院
博士后梁凤超、副研究员刘芳超
为论文共同第一作者。（张思玮）

相关论文信息：

新型全自动中药煎煮系统“上岗”

近日，由南京航空航天大学
教授唐敦兵、臧铁钢团队与艾隆
科技合作研制的全自动智能中
药煎煮系统项目在无锡投入运
行。这套由南航团队研发的自动
化生产线采用全自动、标准化、
流水线式处理，从处方到配送实
现全程信息可跟踪追溯，提高中
药制成效率。目前，使用该系统
每天能处理 3000张处方。

据悉，该系统属于国际首创。
南航无锡研究院总工程师柳会
平介绍说，在医院开出处方后，
无需病人回家自己煎煮，而是采

用集中化个性化煎煮模式，经由
自动上药、自动取盖上盖、自动
输送、自动加水浸泡、自动煎煮
等环节制作成成药，成药通过快
递系统投递给客户。

该系统最大特点就是通过
现代化流水作业方式，在保证高
效率的同时，保留传统中药煎煮
的工艺，从而解决了高效率和传
统工艺间的矛盾。

目前，该系统生产的抗病毒
中药汤剂，已供应给奋战在疫情
防控第一线的医院及值班单位。

（赵怡如杜选平）

医讯

新知

一线检验人
员正在分析采样
标本。


