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基因组学与人工智能：应对传染病的挑战

【对话主持】

巴曙松（北京大学汇丰金融研究院执行院长、中国银行业协会首席经

济学家、中国宏观经济学会副会长）

【特邀嘉宾】

周巍（生捷科技首席执行官）

我开始关注传染病是在埃默里大学做博士后的时候，当时我的科

研项目是大肠癌症，但我有很多朋友在美国疾控中心（CDC）工作，

他们主要研究传染病。我和这些传染病“病毒猎手们”在一起，学到

了不少关于病毒的故事。2007 年我开始做传染病检测芯片，与中国

CDC 探讨过关于传染病芯片的合作项目，多年来我对传染病一直很

感兴趣。从风投角度看，这个行业目前并不是很热门，但是我觉得这

次新冠病毒疫情之后，投资界对这个行业的看法将有所改变。

一、病毒是一个小程序

图 1 SARS-CoV-2病毒图像 
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图 1是新冠病毒的电子显微镜照片。病毒几乎是一个全生物信息

的载体。病毒就像一个 U盘，里面有芯片，外面有包装，还要有 USB

接口。病毒的主要零部件是 RNA核糖核苷酸（存放程序），边缘上有

包膜蛋白（包装），还有一个很重要的是刺突蛋白（接口）。病毒没有

自己的 CPU，所以无法自己复制蛋白，需要把自己的信息输入到细

胞中，让宿主细胞帮助其复制繁殖。在病毒完成复制之后，经过组装

过程，再从细胞中钻出来。从图 2可以看出，冠状病毒（黄色）从宿

主细胞中钻出来。 

 
图 2 SARS-CoV-2病毒（黄色）完成繁殖 

 

基因组就是核糖核苷酸，由 4个字母组成，字母组合的变化加上

修饰，或者说 DNA序列，编码了地球上几乎所有生物的多样性。图

3是新冠肺炎病毒的 RNA序列，代表了病毒的整个基因组信息。 
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图 3 SARS-CoV-2核糖核苷酸（RNA）序列 

 

二、基因组学及其在 COVID-19鉴定和治疗中的应用 

在新冠病毒的研究过程中，基因组学起到了关键作用，主要是采

用基因测序办法鉴定病原体。在病毒基因组信息公开之后，科学家进

行流行病学研究、药物开发和疫苗设计将更为方便。一个传染病开始

的时候，怎么知道是由哪个病原体导致的呢？ 

在病原鉴定方面一般遵循柯赫氏证病律。柯赫氏证病律是确定侵

染性病害病原物的经典程序：首先，某种可疑的病原微生物必然常出

现在这种病害的寄主上；第二，从病组织中可以分离获得该种微生物

的纯培养物；第三，当这种培养物被接种或引入同种健康寄主上，可

以产生同样症状；第四，从接种发病的寄主上能再次分离到与从病组

织中分离获得的相同微生物。当然，并非所有病原体都能满足科赫氏

证病律，例如 HIV病毒。 

2003年 SARS病毒完全满足了科赫所有的证病律。2002年 11月

最开始发现 SARS病例，2003年 4月发现冠状病毒可能与疾病有关，
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随后加拿大研究人员宣布首次成功测序冠状病毒基因组。而此次新冠

病毒从发现病例到基因组测序完成，整个过程速度非常快。2019 年

12月发现第一个病例，2020年 1月 5日全基因组序列公布并共享。

目前病毒已经被分离，但是还没看到猴子实验（寄主实验），中国和

美国 CDC都在进行相关实验。 

新冠病毒与其他冠状病毒的相似性很高，因此之前的研究结论都

可以使用。比如，我们知道冠状病毒由哪些蛋白质组成，可以看到病

毒零部件的组成情况，也可以通过病毒家谱掌握其进化过程。这次新

冠病毒基因组公布的不同之处是，数据完全公开，公众都可以拿到，

分 析 软 件 也 是 开 源 的 。 大 家 可 以 使 用 blast 网 站

（https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi）进行病毒序列比较。可以发

现，该病毒基因组和 SARS病毒的相似性大概在 82.3%左右。最近网

上有很多关于新冠病毒来源的讨论，其中存在很多低质量的文章，没

有通过科学家的同行评议就发表了。我找到了一篇比较值得信任的文

章（见图 4），这些作者是很有名的病毒学家。这篇文章中有几个重

要的结论，比如从基因组序列测算估计，该病毒是在 2019年 11月下

旬到 12月初这段时间内出现的。 
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图 4 SARS-COV-2病毒基因组分析 

 

三、基因组学与人工智能及其应用 

目前为止，对冠状病毒基因组的分析主要采用的是传统生物信息

分析工具，但是人工智能的应用越来越重要。人工智能的主要应用领

域是图像分析和语言分析。病毒基因组主要是字母排列组合，其实和

语言非常类似。所以人工智能算法对分析基因序列非常有用。图像分

析的人工智能工具，也已经应用于基因序列分析，这是因为核酸序列

可以转换成图像，之后就可以用人工智能分析软件来进行生物数据分

析。 

 
图 5 核酸序列转换成图像 
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我举两个人工智能在生物分析方面的应用。第一个例子是利用机

器学习预测携带人畜共患病病毒的啮齿动物。第二个例子是利用机器

学习方法从测序数据中发现新病毒。我们在检测人类全基因组时会测

出一些细菌和病毒，科学家用机器学习的方法在人的基因组中找到了

6000种新病毒。近年美国 CDC举行了一个流感预测挑战赛，公众可

以使用公开数据对当年流感发生的概率进行预测判断。 

大家可能对基于基因组学的疫苗开发比较感兴趣。目前在开发的

疫苗和基因组学有很大相关性。科学家可以在体外合成病毒蛋白，进

而用来配置疫苗。在过去十几年中，很多公司在开发 RNA疫苗。冠

状病毒的主要零部件是 RNA，RNA进入人的细胞中之后就开始繁殖

复制。利用这个原理，如果将 RNA中的一小块放在细胞中，人类细

胞会合成抗原，从而起到疫苗的作用。 

四、病毒监控和检测是关键 

科学家正在通过人工智能搜索冠状病毒的潜在治疗方法。实际上

抗病毒药物的开发需要很久的时间。虽然疫苗和抗病毒药非常重要，

但是病毒的监控和检测是最关键的。人跟所有动物一样，人类的身体

充满了病毒。人体约有 40 万亿细菌，尽管我们没有确切知道人体中

有多少种病毒，但是在自然界中，病毒的总数通常是细菌的 10 倍左

右，因此据估计，人体中约有 380万亿病毒。 

我们的基因组中也记录了与病毒相互作用的历史。转座子

（Transposon）是整合入人类基因组的病毒留下的遗迹，人类基因组
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中有多达 44%的 DNA是转座子，其中最常见的两种 Alu和 LINE (L1)

就占人类基因组的 30%以上。如果我们提高算法的敏感性，几乎 80％

的人类基因组可能与病毒有关。相比之下，人类基因组编码蛋白质只

占 2％。人内源性逆转录病毒(HERVs)至少占人类基因组的 8%。 

 
图 6 动物进化过程中病毒逐渐进入人类基因组 

 

大多数动物都带有大量病毒，其中蝙蝠尤为特殊。蝙蝠基因组的

特殊设计使得其免疫系统可以容忍病毒。为了应对蝙蝠强大的免疫系

统，病毒必须进化出快速在细胞中传播的能力，这可能也是许多来自

蝙蝠的病毒具有高致病性的原因。 

短期来看，比较大的传染病爆发每隔几年就有一次，但是实际上

如果从人类发展历史来看，有无穷多次病毒和疾病的发生。病毒也是

可以进化的，疫苗和药物无法彻底控制病毒。例如，季节性流感已经

存在了很长时间，我们仍然没有 100％有效的疫苗和药物。对于传染

病的预防，早期病毒的监控和识别非常重要，可以给我们一些时间来
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遏制病毒大流行，同时开发疫苗。 

五、个性化的预防和治疗 

关于新冠病毒核酸的临床诊断检测方法，现在主要有两种：一是

基因测序，如果样品没有污染，测序结果是非常精确的。但是问题是

速度慢、成本高、通量低，测序结果的生物信息学解释很复杂。二是

核酸诊断，主要用的是实时逆转录 PCR, 相对便宜，通量极高，速度

快（30分钟-2小时，不包括样品制备)。但会受到许多因素影响，容

易出现假阴性，很难检测到病毒突变，并且难以同时检测多种病原体。 

那么为什么很难对普通人群进行病毒感染普检？假设一种检测

方法有 5％的假阳性，如果感染率为 1.5％，那么在 1000 人中有 15

人受到感染。大约 65人将测试呈阳性，50人为假阳性，测试阳性的

人中只有 23％确实是阳性，77％的人为假阳性。从美国 CDC流感快

速检测的数据看，如果检测方法准确性在 98%，感染率在 2.5%，假

阳性的概率为 44-61%，因此普查的效果会很差。 

 
图 7 美国 CDC流感快速检测数据 

 

从目前新冠病毒核酸临床诊断检测结果看，检出率只有 30-50％，
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美国 CDC 的 RT-PCR 试剂盒也有问题。由于时间紧迫，很多试剂盒

还没得到充分验证就被送到一线应用。随着套件设计和质量的提高以

及操作人员的培训强化，假阴性率应会下降。 

为什么相同的病毒会对人产生不同的结果？基因组的区别起到

了很重要的作用。当年在猪流感出来时，欧洲科学家开始寻找一些基

因变异，他们发现有一个基因，携带该基因的动物对猪流感非常敏感，

会出现较严重的临床后果。禽流感出现时，香港科学家发现，如果将

某两个基因型整合，可以区分并预判出较严重的病例。 

 
图 8 对禽流感敏感基因的检测识别研究 

 

如果我们能够准确地检测到所有病原体，就会减少误诊的概率。

现在采用 CT作为辅助的诊断依据，是非常明智的做法。通过病患基

因组的测序，可以对临床结果进行预测，有利于提供个性化的护理和

治疗。 

六、问答环节 

Q1：您怎么评价中国科学家在此次疫情中的表现？您提到目前

核酸检测检出率仅为 30-50%，这个指标是确诊双阳的关键指标，这



 

-11- 
 

个结果是否说明国内确诊人数也只有实际患病人数的 30-50%？ 

A1：从文章发表来看，中国科学家做了大量的工作，他们表现

非常优秀。关于假阳性问题，通过与一线医生交流了解到，目前假阳

性比例还是比较高的，一线医生使用 CT来辅助判断，是非常好的方

法，检测准确率会逐步提升。 

Q2：因为 SNP（单核苷酸多态性）的不同，是否不同种族群体，

对某些病毒更敏感、死亡率更高? 

A2：欧洲科学家对流感敏感性所做的研究，发现那个易感基因

在白人中出现频率很低，但是在亚裔种群中很高。但是这个不是绝对

的，可能针对另一个病毒，易感基因在白人种群中出现频率更高。  

Q3：目前这个病致死原因是不是与每个人的免疫力直接相关？ 

A3：应该是有关系的。从流感来看，流感的敏感基因基本都和

免疫系统有关系。 

Q4：这次 n-Coronavirus，因为研究疫苗的需要，在实验室合成

的可能性是否存在？ 

A4：根据知名病毒学家做的基因组分析，看不出该病毒是人工

合成的样子。这种病毒是可以人工合成的，但是从生物信息上没看出

任何迹象。 
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本文根据北京大学汇丰金融研究院执行院长巴曙松教授发起并

主持的“全球市场与中国连线”第三百一十六期（2020年 2月 9日）

内容整理而成，特邀嘉宾为生捷科技首席执行官周巍博士。 

 

周巍，生物学博士，法律博士，基因组学芯片生产商生捷科技的

首席执行官，他同时也是美国最大的眼科临床诊断实验室MVL的首

席执行官。生捷科技生产超高密度 DNA芯片用于基因分型、3D测序

和病原体检测。在创立生捷之前，他曾担任基因组学技术先驱

Affymetrix（现为赛默飞的一部分）分管知识产权及尖端技术的高级

副总裁。周巍博士是斯坦福大学法学博士，埃默里大学医学院博士后，

弗吉尼亚理工大学博士。他目前还担任Fralin生物医学研究所的顾问。 
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