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本报讯 近日，广东省人民医院顾

兵教授团队联合军事医学研究院王升

启教授团队，针对感染性疾病的早期

诊断，以膜状信号标签为基础，研发了

多靶标、快速、高敏、准确检测病原体

的新技术，并在 和

分别发

表了题为《基于氧化石墨烯负载多层

量子点膜状标签的多重免疫层析：一

种快速超敏检测多种呼吸道病毒的即

时检测技术》和《基于三维膜状 SER S

标签的免疫层析技术高灵敏多重检测

四种致病菌》的论文。

流行性病毒不断演变，如何迅速、

准确给出检验诊断结果是检验学科不

断面临的新挑战。顾兵团队创新研发

出以单层氧化石墨烯薄膜为载体的高

性能柔性膜状纳米探针，通过引入高

灵敏量子点荧光标记和表面增强拉曼

光谱（SER S）分子标记，分别开发出用

于呼吸道病原体和常见病原菌联检的

高灵敏免疫层析检测试剂。

相对于传统的球形纳米材料，该探

针具有更大的相对表面积、更高的抗

体载量和更强的光学信号，能够快速

包裹在目标病原体的表面，以改善病

原 / 探针复合物在试纸条上的流动性

和稳定性，从而显著提高传统技术的

灵敏度和检测通量。

同时，利用膜状多层量子点探针构

建 用 于 同 时 检 测 新 型 冠 状 病 毒

（SA R S- C oV - 2）、甲型流感病毒和腺

病毒的三通道免疫层析试纸条，检测

限分别达到 8 pg/m L、488 copies/m L

和 471 copies/m L，检测时间小于 15

分钟。

据介绍，该方法的灵敏度比传统胶

体金试纸条提高了约 100倍，比商业化

的 ELISA 试剂盒提高了 12倍。此外，

该多通道试纸条在真实呼吸道样本添

加实验和多种 SA R S- C oV - 2 变异株

检测中表现出优异的性能，具有开发

成为高灵敏现场检测试剂的潜力。

顾兵团队还利用多热点膜状

SER S 探针开发了用于细菌检测的高

灵敏免疫层析技术。该团队核心骨干、

安徽农业大学生命科学学院副教授汪

崇文表示，该方法可同时、快速、准确

地鉴定复杂临床样本及环境样本中的

4 种重要病原菌，且灵敏度达 10

cells/m L，比传统胶体金试纸条提高

500倍，总体检测时间小于 20分钟。

感染性疾病主要是细菌、真菌、病

毒等病原体侵袭人体各个部位，引起

炎症、头痛、发热等症状。因此，早期、

快速、准确地发现病原体，对诊疗和预

后意义重大。

呼吸道病毒三联检 PO C T 靶向近

年来主要流行病毒，可高敏快速鉴定

SA R S- C oV - 2、甲型流感病毒和腺病

毒，应用于医院、社区、海关和居家等

多场景筛查和治疗监测，助力控制呼吸

道病毒传播。

病原菌四联检 PO C T 靶向临床关

注的致病源，如金黄色葡萄球菌、单核

李斯特菌、伤寒沙门菌、大肠埃希菌

等，且对致病菌检测具备可扩展性，可

直接对临床样本进行病原菌诊断。因

此，该检测技术有望缩短感染性疾病

鉴定周期、提高诊断效能、提供精准治

疗依据，并最终减少疾病负担和医疗

负担。 （陈祎琪）
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新技术使病原体检测更快速精准

本报讯 中科院大连化学物理研究所研究员

陆瑶团队利用单细胞多种类分泌因子检测技术，

实现了对神经 - 免疫细胞互作网络的解析。相

关研究成果近日发表于美国《国家科学院院刊》。

目前，神经退行性疾病成为威胁人类健康的

重大疾病之一。大脑内免疫细胞在塑造、调控神

经细胞功能中起关键作用。已有研究在群体细胞

水平或单细胞水平上解析了神经 - 免疫细胞间

的互作关系，而神经 - 免疫细胞在生理和病理状

态下如何通过多种分泌因子信号介导相互作用

尚不清楚。

研究团队利用前期发展的单细胞多种类分

泌因子检测技术，实现了单个神经细胞 12种分

泌因子的同时检测，包括细胞因子、神经营养因

子和神经源性外泌体，揭示了神经细胞多种类分

泌因子的异质性和相关性，并将其应用于神经 -

免疫配对单细胞互作研究。他们发现浸润性巨噬

细胞与常驻巨噬细胞（小胶质细胞）对神经细胞

的分泌功能调控具有不同的效果，如浸润性巨噬

细胞一般倾向于抑制神经细胞分泌外泌体，而小胶质细胞

则会促进神经细胞分泌外泌体。

研究人员进一步发现,阿尔茨海默病模型下的神经细

胞与巨噬细胞或小胶质细胞的相互作用均会导致促炎细

胞因子分泌增加。

该研究为深入认识大脑微环境提供了新技术支持，并

有望为神经退行性疾病发生、发展相关标志物的发现提供

数据参考。 （孙丹宁）
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本报讯近日，首都医科大学

宣武医院教授王培昌团队在

发表了

一项有关于衰老研究的论文。该

论 文 通 过 A T A C - seq、

R N A - seq 和 C hIP- seq 等对不

同衰老类型进行研究，首次系统

揭示衰老阶段的基因组变化全景

观，识别在体内负责转录时间调

控的关键元素，为衰老分子机制

的解析提供了新的方向，也为衰

老及其相关疾病干预和治疗提供

了新的思路。

在过去几十年里，许多表观

遗传学研究聚焦于细胞衰老，致

力于探索衰老细胞的识别新途

径、衰老细胞的新表征和消除衰

老细胞的新方法。当细胞衰老发

生时，屈服于多因子应激的细胞

经历了组蛋白总体丢失的改变，

胞内出现局部和全局染色质重

构，核内的组蛋白修饰出现不平

衡，抑制性组蛋白修饰增多，进而

导致整体转录水平的变化。然而，

关于表观遗传改变如何具体调节

衰老细胞的转录和基因表达，目前

国内外可获得的信息仍然有限。

为了解决这一问题，王培昌

团队对两种不同的细胞衰老模型

进行多组学联合分析，在不同分

子层面上揭示衰老的景观，识别

在体内负责转录时间调控的关键

元素。发现当衰老发生时，衰老过

程中的核层、异染色质和染色质

连接被破坏，活性和非活性染色

质结构域之间的界限变得模糊。

研究进一步证实，细胞衰老

发生时转录噪声升高，基因翻译

率下降，全局异染色质减少，并

且核小体出现重构和丢失。另

外，细胞衰老中染色质可及性改

变的区域总是集中于远端基因

间区、内含子区和启动子区。一

般来说，染色质从封闭状态到开

放状态的切换导致基因激活。然

而，远端基因间区和内含子区注

释改变区域的增加，很可能直接

导致基因表达噪声的增加和基

因翻译率的下降。

此 外 ， 该 研 究 发 现 了

A T P2C 2、 B C A S3、C R EG 1 等

34个基因在衰老及其相关疾病中

的关键作用，以及 N A T 1/PB X 1/

R R M 2蛋白复合物的关键功能。

据悉，首都医科大学宣武医院

博士生宋乔为该文第一作者，王培

昌为独立通讯作者。 （张思玮）
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研究揭示衰老细胞基因组全景观变化


