
对于父母来说，不知道宝宝在母乳喂养过
程中到底喝了多少奶是一件令人头痛的事。为
此，科学家发明了一种设备，可以实时向智能手
机发送信息，追踪宝宝到底喝了多少母乳。5月
14 日，相关研究成果发表于《自然 - 生物医学
工程》。
“关于婴儿到底摄入了多少母乳存在不确

定性，这是围绕母乳喂养的一个常见焦虑，也增
加了父母甚至临床医生的压力。”美国西北大学
的 Daniel Robinson表示，临床医生通常通过喂
奶前后为婴儿称重、查看尿布更换频率评估母
乳喂养情况，但这些方法既烦琐又粗糙。

为了开发更精确的测量方法，Robinson 与
同事制造了一种设备，它由 4个电极组成，每个
电极宽几厘米，可以贴在远离乳头的乳房上。其
中两个电极从乳房一侧发射非常微弱的电流，
再由另一侧的两个电极接收。
“该设备将这些记录发送到一个智能手

机应用程序上，而程序会根据泌乳越多电信
号越弱的原理，实时计算出泌乳量。”Robin-
son解释说。

为测试该设备的有效性，研究人员在 12名

使用吸奶器的哺乳期女性身上进行了实验，她
们每人挤奶约 15分钟，结果显示，平均而言，系
统估算的乳汁量与实际收集到的相差不超过 2
毫升。每名参与者平均挤出了约 50毫升乳汁。

在另一项实验中，一名女性在哺乳时佩戴
该设备，应用程序计算出她的宝宝喝了 24毫升
乳汁，这一数值与研究团队在婴儿喂奶前后立
即称重估算出的 20毫升相近。Robinson表示，
这表明，在临床医生的监督下，该设备可以帮助
父母追踪婴儿的营养状况，并作出适当调整，如
补充配方奶。

“足月婴儿的母亲放弃母乳喂养的最常见
原因之一是认为奶水不足。因此，这项技术有助
于判断这种情况是否属实，也可能帮助研究改
变姿势或哺乳方式能否改善泌乳。”英国伦敦大
学学院的Mary Fewtrell评论道。

但英国斯旺西大学的 Amy Brown则认为，
还需要更大规模研究来验证这种方法的准确
性，以及该设备是否会干扰泌乳、是否存在长期
副作用。 （蒲雅杰）

相关论文信息：

美国学者质疑 2024年诺贝尔化学奖“不够格”
姻本报记者赵广立实习生赵婉婷

2024年诺贝尔化学奖颁给 3位学者，表彰
他们在计算蛋白质设计和蛋白质结构预测方面
取得的成就。然而，最近一篇经过同行评议的论
文，对这一奖项提出了质疑。
论文作者、美国伊利诺伊大学芝加哥分校药学

院兼职教授 Sarfaraz K.Niazi指出，与获奖相关的蛋
白质结构预测模型（AlphaFold和RoseTTAFold）
无法预测功能性蛋白质的三维结构，“因此，这些
成果称不上突破性发现，不值得获诺贝尔奖”。近
日，《中国科学报》对Niazi进行了专访。

连发质疑论文

《中国科学报》：你是什么时候开始质疑这
类蛋白质结构预测算法的局限性的？是什么改
变了你对预测蛋白质结构实用性的看法？

Niazi：我们第一篇相关论文是 2024年 1月
发表的。当时，我们尝试用 AlphaFold预测所有
获美国食品药品监督管理局（FDA）批准的蛋白
质药物的结构，结果发现，AlphaFold提供的蛋
白质结构的置信度差异很大，对于较小的肽类
置信度更低。

我们试图将这种置信度水平与蛋白质多种
物理化学性质联系起来、与所形成官能团的性
质联系起来，但未发现置信度水平与任何性质
存在相关性，氨基酸序列与任何性质之间也没
有相关性。我们在论文中报告了这一结果并提
供了大量数据。

在 4 月发表的论文中，我提出，AlphaFold
的预测基于蛋白质数据库（PDB）可用的结构数
据以及 AlphaFold生成的内容。我们的测试表
明，如果对一个全新氨基酸序列进行蛋白质结
构预测，AlphaFold就会完全失效。

这篇论文在被几家期刊拒稿后才得以发
表。论文发表后，我收到了来自欧洲、美国、中国
的多位科学家的邮件。所有的评论都非常鼓舞
人心，没有人质疑我的假设。其中，中国和德国
的两位科学家建议我考虑新的计算模型。

我还有一篇讨论这一话题的论文已被《自
然》接收，不久后大家会看到。
《中国科学报》：你曾与 2024年诺贝尔化学

奖获得者之一 John Jumper取得了联系，并得到
回应。是否可以展开谈谈？

Niazi：2024年的论文发表后，我们联系了

Jumper，他的回复很直接———我们永远不应将
物理化学性质与氨基酸序列或 AlphaFold 的置
信度水平联系起来。而对于主要的批评意见，即
AlphaFold 的整个学习过程都是基于已知结构
这一点，他并没有给出解释。
《中国科学报》：你给诺贝尔奖委员会发过

信件，是否得到了回应？
Niazi：我清楚，我所提出的观点极具争议

性。我写信给诺贝尔奖委员会，分享我的论文和
长篇讨论，但也告诉他们，我不期望得到任何回
复。最终果然没有回音，也不会有。

欢迎批评意见，而不仅是赞同

《中国科学报》：你认为在蛋白质结构及功
能的研究过程中，这类基于算法的预测工具的
有效性究竟如何？研究者应当如何理解、选择并
合理使用这类人工智能辅助工具？

Niazi：我正是在这一点上遭到了很多人的
反对。我想表明的是，如果预测目的是识别一个
有活性的结构，那么任何预测生理结构的算法
都没有价值。并且，这与算法的计算能力无关，

而与计算错误的属性有关，但这又是唯一可以
被我们计算的属性（指静态结构）。

算法从已知的冷冻结构中学习，所以只能
提供一些关于冷冻结构的想法。这毫不奇怪，算
法对预测新结构不起作用，而且即使对已知结
构，置信度也很低。
《中国科学报》：你批判了这些试图获得蛋

白质结构的技术手段，那你认为什么才是生命
科学正确的研究路线？

Niazi：在我看来，2024年诺贝尔化学奖的
颁发不当。我们有必要将研究方向改变为实验
设计，因为有数十亿美元投入到基于人工智能
的数据传输中，这使实验设计受到影响。

然而，要认同并实现这一想法并不容易———
它是非此即彼的。对于这一认知，我们不能“公正
地”持折中意见。我希望我的想法能很快得到讨
论，希望我提出的质疑在未来被认为是一个突破
性的研究。当然，我也希望中国科学家能够了解这
些信息，得到他们的批评意见，而不仅仅是赞同。

相 关 论 文 信 息 ：

全球可能连续两年升温超 1.5℃
本报讯将全球变暖控制在 1.5摄氏度以内

似乎变得更加遥不可及，因为最新气候数据显
示，全球气温仍然极高，2025年将与 2024年一
道成为有记录以来最热的一年。

根据欧盟气候监测机构哥白尼气候变化服
务局和美国非营利组织“伯克利地球”的数据，
2025年 4月是有记录以来第二热的 4月，仅次
于 2024年 4月。哥白尼的数据显示，当月全球
平均气温仍比工业化前水平高 1.51摄氏度，是
过去 22个月中第 21个高于这一关键阈值的月
份。“伯克利地球”的数据则显示，2025年 4月的
全球平均气温比工业化前水平高 1.49摄氏度，
比 2024年 4月低 0.07摄氏度。

这种持续的高温让科学家感到惊讶。2024
年是有记录以来最热的一年，全球平均气温比
工业化前水平高 1.55摄氏度。这是一个具有里
程碑意义的时刻———平均气温首次在一整年比
工业化前高出 1.5摄氏度。根据 2015年的《巴黎
协定》，各国同意将全球气温上升幅度限制在不
高于工业化前水平 2摄氏度的范围内，理想情

况下为 1.5摄氏度。然而这一目标看起来越来越
难以实现。

科学家曾预计，1月的拉尼娜天气模式将提
供一个喘息的机会，使今年的气温略有下降。但
是，全球气温仍居高不下，这加剧了人们对 2025
年可能连续第二年超过 1.5摄氏度关键阈值的
担忧。
“伯克利地球”的 Robert Rohde在 5月 13

日的一次简报会上说：“最近结束的拉尼娜事件
并没有像通常预期的那样带来那么多的降温。”

Rohde说，根据“伯克利地球”的数据，今年
有 18%的可能性成为有记录以来最热的一年，
有 53%的可能性成为有记录以来第二热的一
年。2025年全球平均气温超过工业化前 1.5摄
氏度的可能性为 52%。

Rohde补充说，今年剩下的时间将如何发
展、全球气温将如何变化，主要取决于太平洋是
否会出现新的厄尔尼诺或拉尼娜模式。

持续的高温进一步打消了人们将全球升
温控制在 1.5 摄氏度以内的愿望。虽然这一

目标是根据 20 年的平均气温衡量的，但研究
人员越来越担心，最近的高温意味着这一阈
值已经被突破。“在未来 10 年左右，气温不可
避免地在长期平均值上比工业化前高出 1.5
摄氏度。”Rohde说。

去年，科学家警告说，如果连续 3年全球平均
升温保持在 1.5摄氏度以上，就意味着《巴黎协定》
的目标将落空。同样，今年早些时候发表的一篇论
文指出，连续 12个月升温高于 1.5摄氏度表明，长
期升温 1.5摄氏度的可能性为 80%。

英国雷丁大学的 Richard Allan对气候变暖
的持续性感到惊讶。他说，过去两年的研究和最近
创纪录的气温从根本上改变了科学观点，即将升
温限制在 1.5摄氏度能否实现。“如果在未来 20年
内没有大规模的缓解措施，我们将不可避免地进
入气温超过工业化前水平 1.5摄氏度的时期。”

但 Allan强调，《巴黎协定》将升温控制在
2摄氏度以内的目标仍可以实现。“我们的目
标仍然是将温度控制在这一阈值，这一点至
关重要。” （王方）

法国让·扎伊超级计算机
完成第四次扩展

据新华社电法国国家科学研究中心官网近
日发布消息说，法国让·扎伊超级计算机已完成
第四次扩展，计算能力提升 4倍，使其成为法国
乃至欧洲人工智能领域最强大且使用最广泛的
超级计算机之一。

据介绍，完成第四次扩展后的让·扎伊超级
计算机每秒可进行 125.9千万亿次运算，其存储
容量也增至约 100拍字节（1拍字节为 10的 15
次方字节）的数量级。

在开放科研框架下，数以千计的项目将免
费使用该超级计算机，包括语言处理、多模态计
算、生物医学研究等领域。让·扎伊超级计算机
也将成为未来“法国 AI（人工智能）工厂”项目的
关键组成部分。该项目旨在为法国及欧洲的 AI
发展提供支持。
“我为启用让·扎伊（超级计算机）的新扩

展感到自豪。法国需要这台在最新 AI进展方
面处于前沿的创新机器，以应对重大科学挑
战。”法国国家科学研究中心首席执行官安托
万·珀蒂说。

让·扎伊超级计算机 2019 年投入使用，由
法国国家科学研究中心旗下机构负责运行。为
满足人工智能不断增长的算力需求，此后不断
进行扩展以提升其性能。 （罗毓）

《国家科学院院刊》

大气永久氧化前 1亿年
已出现有氧氮循环

美国麻省理工学院的 Benjamin T. Uveges团
队发现大气永久氧化前 1 亿年已出现有氧氮循
环。5月 12日，相关研究发表于美国《国家科学院
院刊》。

研究人员报告了来自 4个相隔数百公里的钻
探岩芯、分别形成于约 24.3 亿年前（Duitschland
组）和约 23.3 亿年前（Rooihoogte 组）的稳定碳
（δ13C）、氮（δ15N）同位素比值数据。在 Duitsch-
land组中观察到显著的碳同位素负偏移，表明当
时发生了大规模有机碳氧化事件，这可能与一次
假定的“雪球地球”事件及 24.3 亿年前的大气氧
含量上升事件密切相关。此外，Duitschland组中一
致较高的δ15N正值，结合全球δ15N记录在时间
尺度上的广泛变化趋势，呈现出与现代海洋沉积
物相似的分布模式，表明有氧氮循环的出现时间
比此前公认的早了大约 1亿年。

这项研究更新了关于大氧化事件前后海洋氮
循环和地球表面氧化演化过程中的一个关键时间
节点。

相关论文信息：

《光：科学与应用》

高度多模系统频率转换过程的
光子 -光子化学热力学

美国加州大学洛杉矶分校的 Demetrios N.
Christodoulides团队对高度多模系统中频率转换
过程的光子 -光子化学热力学进行了研究。5月
12日，相关研究发表于《光：科学与应用》。

通过运用光学统计力学中的基本概念，研究人
员建立了一个普适性理论框架，将所有频率成分视
为可以参与由多种多波混频效应所介导的“光学热
力学反应”的化学反应物或产物。这些光子 -光子
反应受守恒定律支配，直接决定了每种频率组分在
所形成的化学平衡中的光学温度和化学势。

在此基础上，研究人员构建了一个全面的化
学计量模型，并正式推导出一个表达式。该表达式
以类似于原子 /分子化学反应的方式，将化学势
与光学化学计量系数联系起来。这一理论进展开
启了新的预测能力，有助于在高度多模光子结构
中优化频率生成，从而超越传统方法仅依赖非线
性光学动力学的局限性。此外，研究人员识别出一
种瑞利 -金斯热化的普适机制：在接近零光学温
度的条件下，某种光学反应能够促使光向目标频
率的基本模式进行完全且熵增不可逆的转化。

这项研究的理论结果在可实现二次谐波产
生、和频产生及四波混频过程的数值模拟中得到
了验证。

相关论文信息：
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更多内容详见科学网小柯机器人频道：

一个会写科学新闻的机器人

“小柯”秀

科学此刻姻 姻

罕见病婴儿接受全球首例定制 CRISPR基因治疗
本报讯 美国一名患有严重遗传病的婴儿在

接受了针对其设计的基因编辑治疗后，病情已有
所改善。5月 15日，《新英格兰医学杂志》刊发研究
报告，介绍了该婴儿的治疗情况，称这为其他罕见
病的治疗带来了希望。
在近日召开的新闻发布会上，美国费城儿

童医院的 Rebecca Ahrens-Nicklas表示，这是首
次为个体患者设计针对致病突变的基因编辑治
疗方法。“他已显现出一些早期获益迹象，但目
前判断治疗效果为时尚早。”

研究团队成员、美国宾夕法尼亚大学的
Kiran Musunuru表示，他们尽快公布细节是希望
能够激励同行。“毫不夸张地说，这就是医学的
未来。”他补充说，“这是将基因编辑疗法应用于
治疗各类罕见遗传病的第一步。目前这些疾病

几乎没有任何在研疗法。”
患儿 KJ Muldoon 出生不久即确诊患有氨

甲酰磷酸合成酶 1型（CPS1）缺乏症。CPS1能够
编码一种肝脏酶，缺乏这种酶会导致分解蛋白
质时血液中的氨含量升高，进而损伤大脑。
Ahrens-Nicklas指出，超过半数先天性 CPS1缺
乏症患儿会死亡。

研究团队一直致力于开发针对肝脏的碱基
编辑疗法。这是一种 CRISPR技术，用来修正
KJ两个 CPS1基因拷贝中的一个突变版本。

研究团队很早就与美国食品药品监督管理
局（FDA）沟通，“他们意识到这是一个特殊情
况”。Musunuru说，“KJ当时病情极其危重，常规
流程已来不及。当他 6个月大时，我们正式向
FDA提交了申请，仅一周就获得批准。”

2025年 2月，6个月大的 KJ接受了低剂量
治疗，随后在 3月和 4月接受了更大剂量治疗。
目前他已能在减少其他药物用量的情况下，摄
入更多蛋白质。

理想情况下，这类患儿应接受更早期治疗
以预防长期损害。Musunuru的终极目标是实现
产前基因编辑。

其他基因编辑疗法通常为通用型，不针对
具体突变。例如，首个获批的镰状细胞病基因
编辑疗法是通过激活胎儿血红蛋白起作用，
而非修正导致疾病的成人血红蛋白突变。即
使是通用型疗法，其在英国的单疗程费用仍
高达 161.5万英镑。

然而，个性化治疗成本可能更高。Musunuru
表示无法给出 KJ治疗的确切费用，因为相关公

司承担了大部分成本，但他相信价格会下降。
“随着技术进步，规模效应将显现，预计成本将
降低几个数量级。”

此前个性化基因疗法发展受阻，部分原因
是监管机构将针对同一基因不同突变的疗法视
为独立产品，要求企业每次都要重新走审批流
程。但当前监管趋势转向平台化审批，即对某种
疾病的治疗方式给予整体批准，不论其针对的
是哪种具体突变。

英国遗传病联盟的 Nick Meade 表示：“KJ
接受的基于平台的 CRISPR基因编辑疗法，为
治疗最罕见的疾病提供了可扩展方案，终于让
数千家庭看到了曙光。” （李木子）

相关论文信息：

巴西微生物学家
获 2025年世界粮食奖

据新华社电 巴西科技创新部日前发布消
息说，该国微生物学家玛丽安热拉·温格里亚凭
借在生物肥料方面的研究成果获得 2025年世
界粮食奖。

据世界粮食奖基金会介绍，温格里亚在
生物固氮领域取得卓越的科学进展，显著提
升了热带农业在土壤健康和作物营养方面的
可持续性。她借助土壤共生微生物替代化肥，
不仅大幅改善了植物养分吸收效率，还帮助
农民显著降低种植成本，同时有效减少了相
关环境风险。

巴西科技创新部表示，温格里亚在巴西政
府下属的巴西农业研究公司工作多年，是将生
物固氮技术作为化肥替代方案的先驱之一。该
技术利用固氮菌将空气中的氮转化为植物可吸
收的形式，推动了一个更清洁、高效的农业循环
体系的构建。

温格里亚开发的微生物接种剂解决方案已
在巴西超过 4000万公顷田地上应用，每年为农
民节省约 250亿美元成本，同时减少了超过 2.3
亿吨二氧化碳当量的温室气体排放。

温格里亚表示，她在科学研究上始终立足
现实的农业问题。“我会先去了解农民面临的困
难和需求，再回到实验室寻找解决方案”。

世界粮食奖在 1986年设立，旨在对改进全
球粮食质量、数量和供应从而推动人类发展的
个人突破性成就进行表彰。世界粮食奖每年 10
月在美国颁发，奖金为 25万美元。 渊陈昊佺冤

喝多少母乳

现在有“数”了

衡量一个母乳喂养的婴儿喝了多少奶可能很困难。 图片来源：lebedinskaia natalia/Getty Images
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独特的丹尼索瓦人基因渗入模式

目前大量关于古人类基因组的研究表明，现
代人的基因组中至少存在两种已灭绝古人类的基
因序列遗存———尼安德特人和丹尼索瓦人。

其中，亚洲人中来自古人类丹尼索瓦人的基
因渗入，因其丰富的模式和多样的比例而受到广
泛关注。研究团队对古人类基因渗入进行了系统
分析，证明东南亚人群中确实存在多种丹尼索瓦
人渗入模式。

除了之前报道的东亚人群的两次渗入事件，
该团队首次在东南亚土著人群中发现了第 3次基
因渗入。

这一发现对人类进化具有重大意义，表明丹
尼索瓦人可能广泛分布在旧石器时代的亚洲东部
地区，并且可能在东南亚大陆与现代人发生了多
次混血。

地区高发疾病的进化模式

东南亚地处热带 - 亚热带，炎热、潮湿的热
带雨林环境塑造了当地人群丰富独特的表型特
征，以及占全球发病率 1/3的热带高发疾病。这
些疾病严重影响了该地区的人口健康和地区经
济发展。

为揭示东南亚地区高发疾病的进化遗传模
式，研究团队通过对 SEA3K数据进行系统注释，
鉴定出 10个东南亚特异高频的致病变异。

其中，最显著的一个例子是α-地中海贫血
相关基因 HBA2上的一个新致病变异。该变异在
东南亚人群中频率高达 28.6%，而在其他人群中
几乎为零。研究人员认为，这是地中海贫血风险变
异与抗疟疾之间平衡选择的演化结果。

同时，研究首次发现了 189个全新纯合子基
因功能丧失变异，覆盖 158个蛋白质编码基因。这
些变异为探索罕见病与遗传变异的关联提供了天
然研究模型，对未来东南亚地区人群的疾病风险
评估与遗传咨询具有重要意义。

宿兵介绍，目前该所联合国际合作伙伴正式
启动“东南亚人群基因组计划”二期工程
（SEA10K），意在构建覆盖东南亚全域的万人级高分
辨率基因组图谱，深度解析东南亚大陆人群与岛屿
人群的遗传多样性关联，为我国在东盟地区推进疾
病联防联控、加强科技合作交流筑牢核心数据基石，
并推动“一带一路”健康科学合作迈向新高度。

相关论文信息：

全球人类基因组研究
“最后一块拼图”找到了


