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新人工智能模型和算法揭开肿瘤基因内在交互关系

本报讯 西安交通大学教授郭保

林研制出一种响应细菌代谢微环境

变化的程序化自激活按需抗菌水凝

胶敷料。该材料能够在创面感染后识

别细菌代谢过程中酸性物质和酶类

的产生，通过微环境变化驱动的级联

一氧化氮递送和细菌代谢物乳酸的

转化，增强了化学动力学抗菌治疗效

果。近日，相关研究成果发表于《国家

科学评论》。

耐甲氧西林金黄色葡萄球菌是引

起创面感染的常见菌种。水凝胶作为

一种新型创面愈合材料，具有保湿、

缓解疼痛、易于移除和可递送药物等

优势，但目前市售水凝胶伤口敷料缺

少对活动部位（如关节）的密封能力，

且无法针对细菌感染微环境变化作

出有效反馈，导致创面感染控制延迟

和创面愈合的持续负面效应，限制了

其应用范围。因此，迫切需要水凝胶

敷料具有针对细菌感染微环境变化

的智能识别能力和按需抗菌能力。

该研究成果应用治疗性气体联合

化学动力学抗菌策略，实现了有效的

伤口感染控制和细菌生物膜根除。水

凝胶集成了自愈合能力、组织黏附

性、创面增殖及重塑阶段的自调节氧

化应激缓解和促进血管再生能力，改

善了创面的再生微环境。

（严涛 张行勇）

相关论文信息：

西安交通大学

新型水凝胶实现耐药细菌感染控制

本报讯 近日，《自然》子刊

发表了中国科学院

大学教授张正军团队等关于一类新型

人工智能 AI模型和算法并应用于结直

肠癌关键基因识别的研究成果。研究

发现，只需组织样本识别出的 4个基因

及其交互关系就可以完全识别结直肠

癌。研究人员将这 4个基因与世界不同

地区不同人种不同研究目标共 10个队

列超过 2000个病例，并进行了更为严

苛的队列交叉验证。此前，相关文献中

对这 4个基因的作用有零星报道，但它

们的联合作用原理一直不清楚。

研究人员介绍，这类新型 AI是集

聚类和判别同时作用的新型模型和算

法，具备了 AI所需的演绎推理、归纳推

理、溯源推理三大要素的基本功能，同

时建立了生物学意义和识别基因的等

价性，即建立了不变性。

现在的 AI 大多是“黑箱”，解释性

不高，而且只具备上述三大要素中的归

纳推理功能。而研究使用的新型 AI 最

大特点是其可解释性。

据了解，新型 AI算法在理论上可

以保证存在和找到最小核心关联基因。

因为目标函数是集组合优化、整数规划

于一体的非凸非光滑函数，文章提出了

一类基于计量经济学模型的三大指数

（均值、标准差、夏普率）的新型高维降

维方法———求异存同变量筛选法。

研究论文进而提出了比临床医学

随机化实验常用的希尔法则更为严苛

的识别关键变量的 7条准则。

研究人员表示，在发现的 4个基因

中，CXCL8/IL8 和 PSMC2 是表达值相

对越低越好，SLC20A1 是表达值相对

越高越好。这三个基因代表了结直肠

癌的共性和一致性。

“APP的表达值具有异质性。我们

发现这个基因在欧美人、中国人、日本

人中的表达具有逆向

性。这些特征明显为

结直肠癌的诊断、检

测试剂开发、药物开

发和治疗方案提供了

一个新的维度的认识

和指导。”张正军表

示，国内的某些肿瘤

医院给病人提供的全

基因检测报告里包含

了 500~600 个基因，但并不包含他们发

现的这 4个基因，这提示医学界在基因

组学层面对结直肠癌的认识还不够。

鉴于此，研究人员指出，APP 在欧

美人与中国人的异质性表达需要国内

医学界的关注，尤其在用药方面。

张正军表示，目前还未看到结直

肠癌关联基因能达到一致性的相关文

献。因此，新型 AI 必定有广阔的应用

场景。“我们希望把其嵌入 AI 的底层

模型中，并提出极大线性回归和极大

逻辑回归为新型 AI 的基本模型。”

除了结直肠癌的研究，研究人员还计

对世界卫生组织发布的患癌人数排名前

五（肺癌、乳腺癌、结直肠癌、肝癌、胃癌）

的另外 4种癌症也开展了基因组学研究。

（张思玮 阚宇轩）

相关论文信息：

本报讯 近日，复旦大学附属肿瘤

医院邵志敏、江一舟团队，上海市生物

医药技术研究院黄薇团队，复旦大学

生命科学学院和人类表型组研究院石

乐明、郑媛婷团队协同攻关，绘制出迄

今为止最大规模的亚洲人群全乳腺癌

多维组学图谱。相关研究在线发表于

《自然 -癌症》。

在前期研究中，邵志敏、江一舟团

队等基于高通量检测技术，对乳腺癌基

因组、转录组、蛋白组、代谢组以及医学

影像和病理图像等不同层面的数据进

行了分析，部分揭示了乳腺癌的发病机

理和治疗靶点，不断升级乳腺癌“分型精

准”的治疗策略。在此基础上，研究团队

开展了多组学、多维度的项目研究，以通

过不同组学、多维度的信息协同，实现

“1+1＞2”的“立体式”效果。

研究发现，相比西方人群，中国乳

腺癌患者群体具有更高频率的 AKT1

突变，且 HER2富集亚型比例更高。基

因组 -转录组 -蛋白组整合分析结果

表明，HER2基因在中国患者的癌症发

生发展中起主导作用，这与既往临床

研究结果相吻合，证实了多组学整合

策略的价值。

研究人员进一步系统性描绘了乳腺

癌各亚型的代谢特点，通过整合代谢组和

蛋白组信息，发现基底样亚型乳腺癌脂

质过氧化水平及铁死亡相关蛋白表达

量更高，从而提出在这类肿瘤中靶向铁

死亡的治疗新策略。此外，在激素受体

阳性 /HER2阴性乳腺癌中发现一群以

免疫细胞富集为特征的患者，扩大了免疫

检查点抑制剂治疗的潜在获益人群。

为实现精准的患者风险分层和预

后预测，研究人员基于前期搭建的数据

库和多模态融合技术，构建了基于机器

学习的多模态风险分层模型———

TMPIC 模型，其融合了转录组（T）、代

谢组（M）、数字病理（P）特征、免疫组

化分型（I）及临床分期（C），较临床常

用指标能更好预测乳腺癌患者复发风

险，为乳腺癌患者的精准分层提供有

力工具。 （江庆龄）
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迄今最大规模亚洲人群全乳腺癌多维组学图谱问世
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