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科技日报讯（记者张佳欣）包括英

国曼彻斯特大学、牛津大学科学家在内

的国际研究团队发现了一种基因，其变

异可能会导致全球数十万人患上神经

发育障碍（NDD）病。该病可能对学

习、行为、言语和运动造成严重影响。

这一研究结果发表在最新一期《自然》

杂志上。

尽管大多数 NDD 被认为是遗传

性的，由 DNA 变化引起，但迄今为止，

大约 60%的患者尚未明确导致其疾病

的具体 DNA变化。这种疾病会演变为

严重的发育迟缓，许多被诊断出患有此

病的人无法说话，需要通过管道进食，

并可能出现癫痫。这些患者通常具有

典型的面部特征，如大耳朵、丰满的脸

颊和嘴角下垂。

几乎所有已知参与 NDD 的基因

都负责制造蛋白质。然而，研究团队发

现，基因 RNU4-2 却产生了一种 RNA

分子，该分子在细胞里其他基因的加工

过程中发挥着重要作用。

该研究估计，RNU4-2 基因的这

些特定变化至少可以解释全球 0.4%的

NDD病例。

与之前的研究仅关注制造蛋白质

的基因不同，该团队利用 10 万个基因

组计划的数据，对整个基因组进行了测

序，从而能够分析不制造蛋白质的基因

（如 RNU4-2）的变化。

该团队在 115 名 NDD 患者身上发

现了 RNU4-2 突变，其中许多人具有

完全相同的变体，该变体在 RNA 的重

要位置添加了一个额外的碱基。

曼彻斯特大学高级研究员、英国基

因组学首席数据科学家杰米·埃林福德

表示，这是一个非常重大的发现，证明

了人们现在有能力查明人类 DNA中可

能成为疾病驱动因素的所有类型差异。

这一发现建立在曼彻斯特大学和

牛津大学联合领导的工作的基础上，旨

在了解人类基因组中不直接编码蛋白

质的部分 DNA 差异的影响，该部分曾

被称为“垃圾 DNA”，因为其作用未知。

一种神经发育障碍相关基因找到

科技日报讯（记者张佳欣）来自英

国东安格利亚大学、谢菲尔德大学和利

兹大学的团队共同开发出一种智能计

算机模型，可利用人工智能（AI）分析心

脏磁共振成像（MRI）检查结果。这种

自动化技术不仅能为患者提供快速可

靠的心脏健康评估，还能显著节省时间

和资源。论文发表于近日出版的《欧洲

放射学实验杂志》上。

研究人员表示，AI 模型能精确测

定心脏腔室的大小和功能，其结果与医

生分析的结果相当，但速度要快得多。

标准的手动 MRI分析可能需要 45分钟

或更长时间，而新的 AI 模型只需几秒

钟即可完成分析。

研究人员利用来源于 814 名患者

的回顾性观察研究数据训练 AI 模型。

为了确保模型结果准确，研究团队随后

使用了另外 101 名患者的扫描和数据

进行测试。

尽管已有其他研究探索了 AI在解

释 MRI 扫描中的应用，但最新的 AI 模

型是使用来自多家医院和不同类型扫

描仪的数据进行训练的，并对来自不同

医院的不同患者组进行了测试。

此外，AI 模型通过提供显示所有

四个腔室的视图，实现了对整个心脏的

完整分析，而大多数早期的研究通常仅

聚焦于查看心脏的两个主要腔室。

自动化评估心脏功能和结构的过

程将极大节省时间和资源，并确保医

生获得一致的结果。这项创新有望为

心脏病患者带来更为高效的诊断，更

优的治疗决策，并最终改善结果。此

外，AI 根据心脏扫描结果预测死亡率

的潜力，也预示着其在彻底改变心脏

护理领域和改善患者预后方面的巨大

前景。

研究人员表示，未来研究应当扩大

样本量，纳入来自不同医院的更多患

者，使用各种类型的 MRI 扫描仪来测

试该模型，并考虑医疗实践中可能遇到

的其他常见疾病，以验证其在更广泛现

实情况下的有效性。

AI模型可提供快速可靠的心脏健康评估

科技日报北京 7月 15日电 （记

者张梦然）现代细胞生命有一个共同

祖先，被称为卢卡（LUCA）。英国布

里斯托尔大学领导的国际研究团队比

较了生物物种基因组中的所有基因，

揭示了这一共同祖先的生物学特征。

研究还令人震惊地展示了卢卡拥有免

疫系统并受过病毒攻击。研究成果发

表于最新一期《自然·生态与进化》。

从微小的细菌到巨大的红杉树再

到人类，卢卡被进化学界认为是所有现

代细胞生命的共同祖先。卢卡这个名字

其实是“最后的普遍祖先”的缩写，意思

是它是离现代生命最近的共同祖先，其

代表了“生命之树”的根，在它之后才出

现今天公认的细菌、古细菌和真核生物。

此次研究团队计算了自卢卡以

来，序列中随时间推移发生的突变，并

使用遗传等价物来计算卢卡何时出

现，最终得出了“42 亿年前”这个答

案，即大约在地球和太阳系形成后 4

亿年。接下来，团队将现存物种的生

理特征通过生命谱系建模回溯到卢

卡，从而确定了卢卡的生物学特征。

研究表明，卢卡是一种复杂的生

物体，与现代原核生物没有太大区

别。但有趣的是，很明显它拥有早期

的免疫系统，这表明即使在 42 亿年

前，它也曾与病毒进行过“军备竞赛”。

卢卡在利用和改变其环境，但它也

不太可能一直独自生存。它的废物可

以成为其他微生物的食物，如产甲烷

菌，这有助于创造一个回收生态系统。

该研究汇集了多学科数据和方

法，拓宽了对早期地球和生命的见

解。同时，研究展示了在早期地球上

建立生态系统的速度有多快，这表明

生命也有可能在宇宙中其他类似生物

圈上蓬勃发展。

生命到底是怎样起源的？长久以

来，这是一个巨大的科学之谜。目前，

有几种关于生命起源的假说在科学界

较为流行。但这些假说只能对生命起

源进行粗略勾勒，许多疑问依然令人

产生无限遐想。最新研究估算出现代

细胞生命共同祖先卢卡出现的时间，

并推测出卢卡曾利用早期的免疫系统

抵御病毒，这为生命起源故事增加了

更多“有血有肉”的细节。
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科技日报讯 （记者俞慧友 实习

生陈羿妃）7月 10日，记者从中国湖南

农业大学获悉，该校农学院李林教授

团队和中国香港李氏集团 Sun Crops

农业有限公司正式签署“尼日利亚花

生复兴计划”合作协议。未来将利用

李林团队花生现代高效栽培种植技

术，结合尼日利亚种植区自然和经济

条件，创新集成适合当地的花生经济

高效种植技术，助力示范种植区亩产

量增产 50%以上。

尼日利亚具备丰富的光温资源，

土地面积广大，发展农业产业潜力巨

大。但在尼日利亚的花生生产项目实

施过程中，李氏集团发现花生种植遭

遇产量逐年降低、空秕率高、品质差、

农民经济收益差等问题。李氏集团在

获悉李林团队拥有花生优质高产栽培

技术后寻求合作。今年 5 月，李林团

队赴尼日利亚对当地花生生长条件，

如光、温、水、土、肥、种质资源、机械化

配套、栽培模式等方面进行深入调研，

有针对性地提出了计划。

湖南农业大学农学院院长吴俊

表示，此次合作一方面解决了非洲农

业生产和企业增效的实际问题，另一

方面调动了专家服务的积极性，是一

种多赢模式。下一步，学院拟持续发

力，力促水稻、棉花、玉米等科研团队

积极参与国家农业科技援非行动，助

力非洲国家实现农业现代化和粮食

安全。

湖南农大花生创新成果落地尼日利亚

科技日报讯（记者张佳欣）著名科

幻小说《沙丘》中，一件名为“静止服”的

全身套装通过回收汗液和尿液，来保留

沙漠星球冒险者身体的所有水分。现

在，现实版的“静止服”已经出现。美国

康奈尔大学威尔医学院研究人员推出

了一个用于航天服的新型尿液收集和

过滤系统原型。相关论文发表在 7 月

12日出版的《空间技术前沿》杂志上。

研究人员表示，新的服装原型专

为即将到来的月球和火星任务而设

计。它包括一个基于真空的外部导

管，通向组合的正向反渗透单元，可通

过多种安全机制提供持续供应的饮用

水，能确保宇航员健康。

研究人员设计了一种尿液收集装

置。它包括由多层柔性织物制成的内

衣，可连接到模制硅胶收集杯。收集

杯内衬是尼龙-氨纶混纺面料，能将

尿液吸出并流向收集杯的内表面，然

后由真空泵吸走。

收集到的尿液被转移到尿液过滤

系统。该系统采用两步集成正反向渗

透过滤技术，可以 87%的效率回收水

分。该系统利用浓度梯度从尿液中去

除水分，再用泵将水和盐分分离。净

化后的水富含电解质，并被泵入航天

服内的饮料袋中，可再次供饮用。收

集和净化 500毫升尿液仅需 5分钟。

该系统集成了控制泵、传感器和

液 晶 显 示 屏 ，由 容 量 为 40 安 时 的

20.5V 电 池 供 电 。 其 总 尺 寸 为 38×

23×23厘米，重量约为 8公斤，足够紧

凑和轻便，可挂载在宇航服的背部。

目前，新服装原型已经完成开发，

并准备在模拟条件下进行测试。随

后，研究人员将在真实的太空行走中

对其进行进一步测试。

新太空服可将体液回收成水

卢卡被认为是所有现代细胞生命
的共同祖先，拥有免疫系统并受过病
毒攻击（艺术想象图）。

图片来源：科学平面设计

近 日 ，美 国 全 国 经 济 研 究 所

（NBER）发布报告称，美国对华政策的

变化正在“围绕科学筑起一堵墙”，严重

阻碍了中美科学合作，特别是导致美国

对华裔人才吸引力下降、中美学术交流

减少，以及美国华裔科学家“生产力”降

低。

NBER 这份报告中的统计结果显

示，2016 年至 2019 年，中国毕业生在美

攻读博士人数减少 16%，美国华裔科学

家科研产出下跌高达 6%。可以说，报

告披露了一个事实，即美国对中美科学

合作的破坏已经“反噬”美国科学界，直

接削弱了该国的科研能力。

众所周知，2019 年美国开始有组

织、大规模破坏中美科学合作。美国司

法部于 2018 年 11 月推出了所谓的“中

国倡议”。这项由美国联邦调查局主导

开展、主要针对华裔科学家的调查计划

一直实施到 2022年 3月，仅公开受到调

查的科学家就超过 150 人，还有更多学

者遭到秘密调查。与此同时，数以千计

的中国留美学生和学者被美国相关机

构拒签、吊销签证甚至驱逐出境。

在中美合作较为密切的生命科学

领域，仅 2018年8月至2021年7月，就有

接近200名与中国存在学术联系的科学

家被美国国立卫生研究院（NIH）审查。

今年4月，美国国家科学院院刊发表论文

《中美紧张关系对美国科学的影响——

来自美国国立卫生研究院调查的证

据》。文章将美国 11.3万生命科学领域

的研究人员按照是否与中国有合作史分

为两组。结果显示，从 2019 年开始，就

在 NIH开启审查后，有合作史组的科研

产出迅速下跌，至2021年跌幅超过10%。

可是，美国科学界的伤痕并不能使

其某些机构和政客清醒。美国边境执法

人员仍在持续粗暴滋扰、盘查、遣返中国

赴美留学生和学者。美国国会部分议员

则试图通过立法恢复表面上已经结束的

“中国倡议”。6月 24日，美国常务副国

务卿库尔特·坎贝尔甚至公开声称，中国

留学生应该学习人文而不是科学。

就像美国众议员沃尔夫当年提出

“沃尔夫条款”导致中美在太空合作上

脱钩类似，美国的某些政客，也想推动

中美在科学合作上脱钩。这种对中美

科学合作的“刻骨仇恨”，也是源于其

内心的傲慢和病态心理。他们认为只

要围绕某个领域修建一堵墙，将中国

挡在外面，就能阻止中国在该领域的

发展，就能保持美国在该领域的领先

地位。

美国通过限制与中国的合作确实

会对我国相关科学领域造成一定压力。

但“小院高墙”这种美式“闭关锁国”政

策，更让中国科学界展现出自立自强的

决心。NBER 发布的这份报告显示，随

着美国加强对中美科学合作的阻挠，中

国研究人员引用美国论文等科研成果的

数量在逐渐减少，但中国研究人员的平

均科研产出并没有因此受到影响。

美国的这堵高墙挡不住中国科学

的发展。2022 年 8 月，日本国家标准与

技术研究院发布的一份报告称，在 2019

年 全 球 引 用 次 数 排 名 前 1% 的 大 约

17440 篇科学研究论文中，中国占 4744

篇，超过美国，排名全球第一。2023 年

5 月，《自然》网站发表文章称，2022 年，

中国首次超过美国，成为“自然指数”数

据库高质量自然科学期刊论文发表量

排名第一的国家。

无论是美国全国经济研究所的报

告，还是美国国家科学院院刊的论文，

都是在给试图破坏中美科学合作的某

些政客敲响警钟：科学发展的正道是开

放合作，最忌讳封闭和固步自封，围绕

科学修建围墙，困住的只能是自己，结

局也只能是作茧自缚。

“小院高墙”最终困住了谁

提起冰川时代，许多人脑海中会浮

现出猛犸象身披长毛、踏步而来的图

画。在距今大约 480万至 1万年前的时

期，猛犸象是最具代表性的生物之一。

但随着气候变暖，加上生长速度缓慢、

没有足够食物以及人类和猛兽追杀等

因素，猛犸象数量开始迅速减少，幼象

成活率极低，最终绝灭。

猛犸象以自己整个种群的灭亡，宣

告了一个冰川时代的结束。

现在，一个国际研究小组成功重构

了一头生活在 5.2万年前的猛犸象基因

组和三维染色体结构，这是首次利用古

代 DNA样本开展此类研究。该研究揭

示了猛犸象基因组在细胞内的组织方

式，以及特定基因在皮肤组织中的表达

情况。相关成果登上新一期《细胞》杂

志封面。

这项前所未有的研究意味着：人们

复活灭绝生物，或许不再是梦。

“冻干”的染色体化石很珍贵

大多数古 DNA 标本，都是由非常

小且“乱七八糟”的 DNA片段组成。美

国贝勒医学院基因组结构中心主任艾

里兹·利伯曼·艾登认为，在绘制人类基

因组三维结构的基础上，如果能找到正

确的古 DNA 样本，即三维结构仍然完

好的样本，就有可能使用同样的策略组

装古代基因组。

研究团队在大约 5 年的时间里测

试了数十个样本，但进展依然缓慢。

直到 2018 年，俄罗斯西伯利亚东

北部出土了一头保存异常完好的猛犸

象。这头猛犸象在死后不久就被“冻

干”了。由于脱水样品中的细胞核结构

可以长时间保持，这种条件使 DNA 以

类似玻璃的状态被保存下来，避免了以

往古 DNA 样本的降解问题，也让今天

的人们能够看到前所未有的结构细节。

“猛犸象染色体化石的长度是普通

古 DNA 片段的数百万倍，代表了一种

全新的化石类型。”艾登说。

这头猛犸象在等待人们找到它。

团队异常兴奋，因为这次可以深入了解

猛犸象的基因组在其活细胞内是如何

组织的，以及哪些基因在提取 DNA 的

皮肤组织中是活跃的。不过，“组装”依

然是个难题。

30亿碎片的拼图需组装

“想象一下，你有一个由 30 亿个碎

片组成的拼图，但却没有最终拼好后的

样子。”西班牙巴塞罗那国家基因学中心

和基因组调控中心结构基因组学家马

丁-雷诺姆说，幸好“Hi-C 技术可以让

你在把拼图拼凑在一起之前，有一个近

似的图像”。Hi-C是团队为了重建猛犸

象的基因组结构而使用的特殊方法。他们

从猛犸象耳朵后面采集的皮肤样本中提取

了 DNA。Hi-C 技术使他们能够检测

DNA的哪些部分可能在空间上非常接近，

并在细胞核中的自然状态下相互作用。

然后，他们将 Hi-C 分析的物理信

息与 DNA 测序相结合，以识别相互作

用的 DNA 片段，并使用当今大象的基

因组作为模板，创建猛犸象基因组的有

序图谱。分析显示，猛犸象有 28 条染

色体，与今天的亚洲和非洲大象相同。

通过检查细胞核内基因的区室化，

团队能够识别出猛犸象皮肤细胞内活

跃和不活跃的基因——这是表观遗传

学或转录组学的代表。猛犸象的皮肤

细胞与其近亲亚洲象的皮肤细胞相比，

具有不同的基因激活模式，这可能包括

与其体毛和耐寒性相关的基因。

染色体化石带来无限可能

这项研究中使用的方法，其实取决

于保存异常完好的化石——该化石所保

留的古代染色体结构，已精确到了纳米

级！但研究团队乐观地认为，这一方法

也可用来研究其他古代DNA标本，从猛

犸象到埃及木乃伊，也包括博物馆标本。

染色体化石无疑成为研究地球生

命史的有力新工具。这是因为典型的古

代DNA片段很少超过100个碱基对，或

遗传密码的100个“字母”——这远远小

于生物体的完整DNA序列（通常有数十

亿个“字母”长度）。相比之下，染色体化

石则可以跨越数亿个遗传“字母”。

“染色体化石改变了游戏规则”，美

国贝勒医学院基因组结构中心分子和人

类遗传学助教奥尔伽·杜德琴科表示，因

为“通过将古代DNA分子与现代物种的

DNA序列进行比较，有可能发现遗传密

码中单个‘字母’发生变化的情况”。

换句话说，通过了解生物体染色体的

形状，科学家可以组装出灭绝生物的整个

DNA序列，实现以前不可能实现的想法。

但就目前而言，复活猛犸象，还只

是一个开端。

5.2万年前猛犸象三维染色体结构首次重建——

复 活 灭 绝 生 物 不 再 是 梦 想
发
表
在
《
细
胞
》
杂
志
封
面
的
猛
犸
象
染
色
体
化
石

研
究
。

图
片
来
源
：
《
细
胞
》
网
站


