
数百种植物

要改名

本报讯树木是各种生命的家园。一项迄今
最全面的调查发现，平均每棵树干内生活着超
过 1万亿个真菌、细菌和其他微生物，它们组成
了针对各个树种的独特群落。近日，该研究公布
于预印本平台 bioRxiv。

未参与该研究的西班牙国家研究委员会微
生物学家 Jes俨s Mercado Blanco表示，其中一些
微生物可能是益生菌的候选者，它们可以抵御
或杀死病原体。因此，这项研究可能为保护世界
各地的脆弱树木带来新方法。

微生物是植物生命的重要组成部分。例如，
土壤中的真菌可以帮助植物根系获得水分和养
分；叶子上的有益细菌和真菌可以防止有害真
菌或细菌的感染。但人们对生活在健康树木中
的微生物知之甚少。据估计，地球上 10万亿棵
树含有 4500亿吨碳，这使动物体内的 20亿吨
碳不值一提。

在这项新研究中，美国耶鲁大学博士生
Jonathan Gewirtzman与该校另一位专门研究分
子生物学的博士生Wyatt Arnold合作，在美国

康涅狄格州的一片研究林分析了 15个常见树
种，包括橡树、枫树和松树。他们从 158棵树的
树干上取下了比铅笔还细的木材样本，又从每
棵树周围采集了土壤样本。在从木材和土壤中
提取 DNA后，他们将遗传物质送到实验室，对
关键标记基因 16s和 ITS 进行了测序。Arnold
将这些数据与已知微生物的序列进行了比对。

为了粗略估计一棵典型树木内原核微生物
的数量，他们从树干中 1克木材的丰度入手，再
乘以一棵 5吨重的树的重量，最终得出了 1万
亿个原核生物的结果。这一结果并不包括真
菌———后者是真核生物，其丰度无法从遗传数
据中可靠地计算出来。尽管这听起来很多，但人
类消化道含有的原核细胞大约是树干的 38倍。

正如各种动物有自己独特的微生物群落一
样，这 15个树种也有独特的群落。例如，枫树中
有更多吃糖的微生物，后者可能以甜树液为食。
与此同时，已知能抵抗腐烂的树种（如东部铁
杉）的微生物丰度最低。

整个森林也有一个广泛的模式。无论什么

树种，微生物群落似乎都在不同的组织中提供
专门服务。例如，致密的芯材往往比周围的树干
含氧量更少，但有更丰富的产甲烷细菌。相比之
下，边材中的细菌能够适应高浓度的氧气。

虽然这种模式在一项对单一树种的研究中
已被发现，但新研究将分析范围扩展到 15个常
见树种，从而提供了一幅活树中典型木材微生
物组的图景。“这是向前迈出的重要一步。”美国
华盛顿大学植物微生物学家 Sharon Lafferty
Doty说。

Gewirtzman说，这项研究提出的问题比回
答的问题多。一个谜题是生活在木头里的微生
物的起源。最明显的来源是土壤，因为土壤富含
细菌、古细菌和真菌。但在研究小组研究的一些
树种中，只有 3%的树木微生物多样性与其生长
的土壤中的微生物重叠。

最终，研究人员需要找到调整树木微生物
组的方法，以帮助树木免受病原体的侵害。美国
佛罗里达大学植物病理学家 Samuel Martins说，
这需要更多地了解生活在树木中的微生物的功

能，这是一个挑战，因为很少有微生物可以在培
养皿中生长。他说，这项新研究可以帮助回答关
于植物中微生物的两个基本问题：“谁在那里？
它们在做什么？” （李木子）

相关论文信息：

健康树木内部生活着多种微生物。
图片来源：WIRESTOCK CREATORS

蚂蚁视觉系统
助力微型机器人自主导航

据新华社电 蚂蚁等一些昆虫有很强的“识
途”能力，即使远行也能顺利找到“回家”的路。
荷兰代尔夫特理工大学的研究人员日前在美国
《科学 -机器人学》杂志上发表论文说，他们从
蚂蚁等昆虫的视觉导航能力获得启发，创建出
一种适用于微型、轻型机器人的仿昆虫自主导
航策略。

此前研究已知，蚂蚁等昆虫能把对自身移
动的“里程测量”与基于“快照”的视觉引导行为
结合起来为自己导航。在行进中，蚂蚁会利用其
视觉系统不时为周边环境拍“快照”，作为重新
找到这些位置的依据。当到达“快照”位置附近，
它们会将当前视觉感知与“快照”比较，并移动
到两者之间差异最小化的地方，这使得它们能
自己导航返回此前拍“快照”的位置。

基于这一原理，研究人员研发出采用“快
照”导航模式的微型机器人———重量仅 56克、
名为“CrazyFlie”的小型无人机。它配有全向摄
像头，能结合“里程测量”找到自己留下“快照”
的各个位置，可实现长达 100米距离的自主返
航。其所有视觉处理都集中在一个被称为“微控
制器”的微型计算机上完成，这种计算机常见于
许多便宜的电子设备中。 （彭茜）

每棵树包含超 1万亿个微生物
大量细菌、古细菌和真菌可能有助于保护树木《国家科学院院刊》

气候变化对
日长变化主导作用日益增强

瑞士苏黎世联邦理工学院 Shahvandi
Mostafa Kiani发现，气候变化对日长变化的
主导作用日益增强。相关论文近日发表于美
国《国家科学院院刊》。

冰盖和全球冰川的融化导致海平面上
升，两极到赤道的物质输送增加了地球扁率，
并导致白昼长度（LOD）增加。

研究人员通过对 1900 年以来地球表面
质量变化的观测和重建，发现 20世纪气候引
起的 LOD趋势在 0.3~1.0ms/cy之间徘徊，但
自 2000年以来已经加速到 1.33±0.03ms/cy。
进一步的研究表明，地表质量输运解释了过
去 30年观测到的地球扁率加速趋势。研究得
到了由冰川均衡调整（GIA）引起的 LOD下
降趋势的独立测量值 -0.80±0.10ms/cy，这
为地幔黏度设置了阈值。

GIA速率和月球潮汐摩擦的总和充分解
释了 LOD的长期趋势，这种趋势是从当代
气候变化开始之前的过去 3000年日食记录
中推断出来的。该研究对高排放情景下未来
气候变暖的预测表明，到 2100年，气候引起
的 LOD 速率可能达到 2.62±0.79ms/cy，超
过月球潮汐摩擦，成为 LOD长期变化的最
重要因素。

相关论文信息：

《细胞》

海绵状逆转录病毒的
跨界演化关系及组装

英国弗朗西斯·克里克研究所研究人
员与德国德累斯顿工业大学研究人员合
作，通过综合冷冻电镜结构揭示了海绵状
逆转录病毒的跨界演化关系，及其组装和
病毒入侵的分子基础。相关研究成果近日
在线发表于《细胞》。

据介绍，海绵状病毒（FV）是一种古老
的逆转录病毒谱系，其演化历史超过 4.5
亿年。基于原型海绵状病毒（PFV）的载体
系统是基因治疗和溶瘤治疗的有前景的候
选者。研究 PFV 的结构有助于理解 FV 复
制、进入细胞以及逆转录病毒演化的机制。

研究人员结合 cryoEM 和 cryoET 来确
定 PFV 二十面体衣壳（CA）和包膜糖蛋白
（Env）的高分辨率原位结构，包括其 III 型
跨膜锚点和膜近端外区（MPER），并展示
了它们如何在组装的 PFV颗粒的集成结构
中组织。原子模型揭示了一种古老的逆转
录病毒衣壳结构，以及 Env 与其他单胞病
毒 1 类融合蛋白之间意想不到的关系。上
述研究结果是从头测定组装逆转录病毒颗
粒的结构。

相关论文信息：
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“旧石器饮食”存在风险
本报讯近年来，高蛋白饮食很受欢迎。然

而，一项新研究发现，这么吃并非没有风险。
瑞士日内瓦大学（UNIGE）科研人员利用

小鼠模型研究了高蛋白饮食的影响，发现虽然
这种方式能够调节体重和稳定糖尿病病情，但
过量的蛋白质摄入，大大增加了铵的产生，使肝
脏不堪重负。过量的铵会导致神经系统紊乱，严
重时还会导致昏迷，这意味着在遵循这些饮食
方式时要谨慎。相关研究成果近日发表于《生物
化学杂志》。

2型糖尿病是一种患病人数不断增加的代
谢性疾病。久坐不动的生活方式和过度丰富的
饮食，使受损的胰腺难以调节血糖水平。虽然目
前的治疗方法有助于控制疾病进展，但并不能
治愈糖尿病。

减肥通常是治疗的重要组成部分。“富含动

物和 /或植物蛋白质的饮食，可以用于稳定 2
型糖尿病和调节体重。”领导这项研究的 U-
NIGE医学院教授 Pierre Maechler解释说，由于
这些饮食方式的灵感来自前农业时代以肉类为
基础的饮食，因此也被称为“旧石器饮食”。
“但是它们对身体有什么影响呢？它们无害

吗？”Maechler说，“这是我们想要了解的。”
铵是蛋白质分解的正常废物，主要通过谷

氨酸脱氢酶（GDH）在肝脏中消除。在蛋白质超
负荷的情况下，GDH会承受压力。

为研究高蛋白饮食的影响，研究人员给健
康的小鼠和肝脏中缺乏 GDH的小鼠提供了一
种蛋白质含量与“旧石器饮食”相近的饮食。

研究显示，在健康小鼠体内，虽然过量的蛋
白质会增加铵的产生，但由于 GDH的作用，肝
脏能够控制这种过量的铵，GDH会在铵造成损

害之前进行解毒。
相比之下，在缺乏 GDH的小鼠中，肝脏无

法消除来自蛋白质的过量有毒铵。
“无须等待数周或数月，持续几天的饮食改

变就足以观察到主要结果。”论文第一作者
Karolina Luckowska解释说。

这些结果表明，在 GDH功能失调的情况
下，高蛋白饮食可能会导致有害的铵过量。未
被肝脏清除的铵可引起严重的疾病，特别是
神经系统疾病。血液检测可以评估 GDH 活
性，以避免 GDH缺乏的人体内的蛋白质代谢
负荷过重。
“因此，在摄入高蛋白饮食之前，了解情况

非常重要。”Maechler总结说。 （文乐乐）
相关论文信息：

中国科学院成都文献情报中心
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美国支持下一代新冠疫苗临床试验

近日，美国生物医学高级研究和发展管理
局（BARDA）宣布，将向美国生物技术公司
GeoVax 实验室提供约 2430 万美元的 Project
NextGen项目资金，以推进该公司开发下一代
新冠病毒候选疫苗 GEO-CM04S1 的 2b 期临
床试验。

该疫苗专门设计用于诱导抗体和 T 细胞
对病毒中不太可能随时间发生突变的部分产生
反应，因此可针对病毒新变种提供更广泛和持
久的保护。

BARDA 资助的临床试验将评估 GeoVax
疫苗候选物与已授权疫苗的安全性和有效性。
目前授权的新冠疫苗都是针对病毒的刺突蛋
白。而上述研究性疫苗不仅针对刺突蛋白，还针
对病毒的非刺突蛋白，这可能提供更广泛、更持
久的保护，以对抗新冠病毒的新变种。GeoVax
将与 BARDA的临床研究网络合作，进行临床
试验，招募多达 1万名志愿者。

据悉，Project NextGen 是由 BARDA 和美
国国家过敏和传染病研究所牵头的 50亿美元
项目，旨在加速和简化下一代创新新冠疫苗、治
疗药物和促进剂的开发。

世卫推出医疗设备信息平台

近期，世界卫生组织（WHO）推出了一个
名为 MeDevIS 的医疗器械信息系统在线平
台。这是第一个全球开放获取的医疗器械信
息交换所，旨在支持政府、监管机构和用户在
医疗器械的选择、采购和使用方面的决策，这
些医疗器械将用于疾病的诊断、测试和治疗
以及健康状况监测。

MeDevIS平台涵盖 2301种用于广泛健康
问题的医疗器械，包括生殖健康、孕产妇健
康、新生儿和儿童健康，以及非传染性疾病，
如癌症、心血管疾病、糖尿病，还有传染病，如
新冠肺炎。
全球有超过 10000 种不同的医疗器械用

于健康问题的预防、诊断、治疗或康复，包括
脉搏血氧仪、数字体温计、一次性注射器、医
用口罩等。然而，目前有多个由主要国际组
织、监管机构和捐助机构提供的医疗器械信
息来源，导致用户难以辨别和利用最可靠的
数据。在 MeDevIS中，用户可以检索需要的设
备，包括类型、支持设备的健康系统级别、设
备的范围以及所需的基础设施等。MeDevIS
取代了多个出版物基于纸张的文献搜索。这

些出版物使用非标准的设备名称，这增加了
搜索复杂性。

除了提供单一平台外，MeDevIS 还有助
简化医疗器械的命名。MeDevIS 参考了两种
医疗器械的国际命名系统。一种是欧洲医疗
器械命名（EMDN），主要用于欧洲国家在欧
洲数据库中注册。另一种是全球医疗器械命
名（GMDN），被澳大利亚、加拿大、英国、美国
等国家监管机构使用。这些命名系统包括编
码和定义，可以在每个国家使用，以促进注册
批准、采购和供应、卫生设施的库存、跟踪和
定价。

澳大利亚开发基因编辑新工具

澳大利亚悉尼大学研究团队开发了一种新
的基因编辑技术———SeekRNA，这种技术在准
确性和灵活性方面超越了现有的 CRISPR 系
统。相关研究近日发表于《自然 -通讯》。

SeekRNA由一个小型蛋白（约 350个氨基
酸）和一段 RNA链（70~100个核苷酸）组成，这
种紧凑的系统便于通过纳米级递送载体将编辑
工具有效传递到目标细胞。SeekRNA依赖于可
编程的 RNA序列，这些序列能够精确识别并

靶向基因组中的特定插入位点，从而实现更为
精确的基因编辑。与传统的 CRISPR 技术相
比，SeekRNA通过其独特的 RNA引导机制减
少了在基因编辑过程中可能发生的错误，提高
了编辑的精确度。

CRISPR技术通过在目标 DNA上制造双
链断裂，然后利用细胞自身的修复机制插入新
的 DNA序列，但这一过程可能会引入一些错
误。而 SeekRNA提供了一种新的基因编辑方
法，它能够在不依赖其他蛋白质的情况下，精确
地切割目标 DNA并插入新的序列，从而提高
编辑的准确性和可靠性。

SeekRNA 技术源自于细菌和古菌中广泛
存在的 IS1111和 IS110等天然插入序列家族。
这些家族的成员通常具有很高的目标特异性，
这使得 SeekRNA能够针对任何基因组序列进
行精确编辑。

研究人员已经在细菌中验证了 SeekRNA
的有效性，并计划进一步研究其在人类真核
细胞中的适用性。SeekRNA的开发为基因编
辑领域带来了新的希望，它不仅提高了编辑
的精确度，还可能减少与 CRISPR 相关的潜
在错误，为未来的基因治疗和生物医学研究开
辟了新的道路。 （杨思飞）

基因组编辑方法
成功治疗小鼠遗传性耳聋

据新华社电 美国马萨诸塞眼耳科医院近
日发布公报说，该院研究人员领衔的国际团队通
过体内基因组编辑方法，成功使患有一种遗传性
耳聋的小鼠恢复听力。研究结果显示了这种疗法
在治疗遗传性听力损失等疾病方面的前景。相
关研究论文近日已发表于《科学 -转化医学》。

公报说，大约每 500名新生儿中就有一名
患有遗传性听力损失，但目前还没有获批的疗
法。在这项新研究中，美国和中国机构的研究人
员参与的团队瞄准了微小核糖核酸MiR-96的
一个特定突变。

研究人员培养了携带上述MiR-96突变的
小鼠模型。这些小鼠长到 4周大时，在高频声音
下表现出完全的听力损失。研究人员利用
CRISPR/Cas9基因组编辑方法靶向该突变，并
通过注射方式将以腺相关病毒为载体的基因组
编辑工具输送到小鼠内耳。他们比较了在小鼠
早期发育阶段和成年阶段两个时间点的注射效
果，发现基因组编辑在两种情况下都可以使小
鼠的听觉功能长期保留，早期干预效果更理想。

研究还发现，以腺相关病毒作为载体递送
基因组编辑工具的方法具有良好的安全性。

（罗国芳）

研究人员首次投票删除了植物的学名，因
为它们令人反感。植物学家决定，超过 200种植
物、真菌和藻类物种的名称中不再包含一个与
种族歧视有关的词汇———caffra，这个词主要针
对非洲南部的黑人和其他人种。

7 月 18 日在西班牙马德里国际植物学大
会上表决通过的上述变化，意味着从 2026 年
起，像南非刺桐这样的植物，将被正式更名为

，而不是原先的 。
“尽管投票结果总是势均力敌，但我们始

终对这个过程和大部分国际同行的支持充满
信心。”南非纳尔逊·曼德拉大学（NMU）植物
分类学家 Gideon Smith说。他与另一位 NMU
植物分类学家 Estrela Figueiredo 一起提出了
这一建议。

他们的建议是将基于 caffra及其衍生词的
物种名称替换为“afr”的衍生词，以此来表明其
非洲起源。这项建议在无记名投票中顺利通过，
赞成票与反对票的比例为 351205。

厄瓜多尔科托帕希技术大学植物学家 Ali-
na Freire-Fierro认为修正“caffra”是一件好事，
因为这个词汇让人反感。但她说，这会给其他类
似的变化打开大门。“这可能会给植物学以外的
许多领域的用户带来很多困惑和问题。”

对植物命名规则的第二项修改也投票通过，
尽管是以一种打折扣的形式。提出该建议的澳大
利亚国立大学植物分类学家 Kevin Thiele说，此
举旨在更改那些有问题的植物名称，例如有些名
称包含了跨大西洋奴隶贸易获利人名字。

参加国际植物学大会命名组的科学家投票

成立了一个特别委员会，用来处理新描述的植
物、真菌和藻类命名的伦理问题。物种名称通常
是由首次在科学文献中描述它们的科学家决定
的，现在如果名称被认为包含对一类人群的贬
损，则可以被该委员会否决。但这一规定仅适用
于 2026年后命名的物种，而不适用于 Thiele和
其他植物学家希望删除的历史名称。

Thiele表示，成立一个命名伦理委员会并
制定规则处理带有贬义的新名称，可能是他在
本次大会上期望的最好结果，“至少是对这个问
题有了一点认识”。 （冯雨晴）

给多肉浇水，
她意外发现液体传输新机制

（上接第 1版）
当前，在医学应用中，微流控芯片的结构

设计仍然面临一些挑战，包括如何精确操控
微量液体，如何实现高通量和高效率分析检
测设备的微型化、集成化和自动化等。
“如果能够设计出类似若绿表面、具有

选择性定向液体传输功能的结构，提供一
种新的操控模式，可有效解决流体流动中
的多种问题，结合现有的工业和医学应用
场景，可以进一步推动这些技术的发展和
应用。”杨玲说。

做“不以发文章为目标”的科研

从西安交通大学硕士毕业后，杨玲进入
企业和高校工作了两年。出于内心对科研的
向往，她决定前往香港大学继续深造。
“硕士阶段以能源动力和传热研究为主，

偏向工程学，而博士阶段的研究方向则更偏
向基础和理论研究，两者有很大的不同。”杨
玲说。

研究方向的转变并没有让杨玲知难而
退。“我在生活中处处都能发现科研的灵感。
比如，雨滴落在不同表面上的轨迹、水沸腾时
的气泡形成现象、孩子们吹出的泡泡形状等。
如果带着好奇心观察自然界，会发现很多有
意思的现象。”杨玲说。

同时，课题组的科研理念和合作精神也
让杨玲受益匪浅。“我的导师和同伴们都秉持
以质量取胜、追求研究深度的理念，而非单纯
追逐论文数量的增长。这种纯粹的科研态度
深刻地影响了我。”

对于第一次在顶刊发表论文，杨玲有
着自己的感悟。“将个人兴趣融入研究之
中，注重每一个细节的打磨与持续改进，积
极寻求与他人的合作，这些都是我实现科
研目标的关键策略。这些做法不仅提升了
研究质量，更让科研过程本身变得充满乐
趣与成就感。”

相关论文信息：


