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据统计， 目前中国有超过 1000 万人患有
孤独症。 由于孤独症的症状不太明显， 因此诊
断方式面临挑战， 诊断速度与准确性亟待优
化。

日前， 香港中文大学医学院教授黄秀娟团
队发现， 孤独症与儿童肠道微生物组之间存在
相关性， 可借助多领域的微生物标志物对孤独
症儿童进行诊断。 研究成果近日发表于 《自
然·微生物学》。

“我们的方法是对孤独症儿童诊断方式的
一次有益探索， 具有广阔的应用前景与拓展空
间。” 论文第一作者、 香港中文大学助理教授
苏奇说。

旧方法效率较低
孤独症又称自闭症， 是一种广泛性发育障

碍， 往往发病于婴幼儿期， 其主要病因是遗传
和环境因素。 “广泛性发育障碍通常包括孤独
症、 雷特综合征、 阿斯伯格综合征等多种类
型， 而孤独症的诊断难度比较高。” 苏奇说，
其他类型的广泛性发育障碍往往症状明显、 危
害严重， 因此无需特别的诊断手段就能发现。
例如， 雷特综合征一旦发病， 儿童会迅速丧失
全部认知甚至行动能力。

孤独症初期常表现为轻微的语言障碍和社
交障碍， 容易被误判为发育迟缓或性格内向。
此外， 相较于其他广泛性发育障碍， 孤独症的
发病率较高。

据了解， 目前， 孤独症儿童的诊断大多依
靠问卷填写和医生的经验性判断。 “这样的方式
不够客观， 过度依赖医生的经验和技巧， 存在误
判的可能性。” 苏奇表示， “由于医生诊断时缺
乏客观依据， 因此可能需要较长时间才能得出准
确结论， 使得诊断效率低下、 贻误病情。”

新研究助力诊断
研究人员为何将儿童肠道微生物组与孤独

症联系在一起？ 苏奇介绍， 临床经验表明， 许
多孤独症儿童常伴有长期便秘或功能性胃痛等
症状， 一些有经验的医生会借助这些症状进行
诊断。 “我们的研究正是受到这些经验启发。”
苏奇说。

近年来， 针对微生物组与广泛性发育障碍
之间关联的研究并不罕见。 肠道中的微生物组
可以通过某种方式影响神经系统发育， 进而导
致广泛性发育障碍。 而本次研究对微生物组的
研究范围更广， 不只针对细菌， 还扩展到真菌
等其他微生物。 此外， 研究团队发现， 针对肠
道微生物组的分析容易受到饮食、 用药、 肥胖
指数等因素影响。 “这些 ‘混杂因素’ 对孤独
症的诊断存在一定干扰， 同样应该纳入考量范
畴。” 苏奇说。

研究团队共招募 1627 名孤独症患儿和非
孤独症儿童， 详细统计了 236 项参数。 “研究
结果表明， 与健康儿童相比， 孤独症患儿肠道
中的 14 种古菌、 51 种细菌、 7 种真菌、 18 种
病毒、 27 种微生物基因和 12 个代谢通路均发
生了改变。” 苏奇说， “我们运用机器学习算
法和传统生物统计方式， 从数千种肠道微生物
组特征标志物中筛选出具有高诊断准确性的
31 种标志物组合。”

日前， 研究团队以上述成果为基础， 设计
了一款含有 γ-氨基丁酸的益生菌配方， 并进
行小规模临床实验。 “实验结果表明， 这种益
生菌配方有可能缓解孤独症患儿的症状。” 苏
奇说， “下一步， 我们将进行更广泛的验证和
评估， 为孤独症患儿的诊治贡献力量。”

(科技日报 8.12， 文 /李诏宇 荆晓青)

�� “现代生物学面临的一个
巨大挑战是如何在解析复杂
生物学过程的同时， 准确而
又简约地呈现每个个体的特
性以及个体之间的共性。”

近日， 中国工程院院士
陈薇在中国工程院院刊 《中
国工程科学》 刊发 《表征生
物学》 一文。 针对上述现代
生物学挑战以及未来科技综
合交叉的发展态势与需求 ，
陈薇提出 “表征生物学” 的
概念， 并定义为将复杂的生
物学过程通过多维度研究和
精确解析， 以简约概念和特
征性方式量化呈现的学科。

文章指出， 表征生物学
(Flag Biology) 这一概念的核
心在于对生物学数据的全息
获取、 深度挖掘、 特征识别、
提炼分类、 编码定量和表征

展示， 旨在揭示生物体在分子、
细胞、 组织和个体等不同层次
上的特征和规律。

“跨学科融合是表征生物学
的一大特征。 表征生物学强调
对个体生物学特性的客观描述
和特征化分析， 这有助于揭示
个体间的生物学差异及其对健
康状态的影响。”

至于表征生物学的研究范
式， 文章认为， 在感染性疾病
防治方面， 为了应对新型冠状
病毒感染等传染病带来的重大
威胁， 可通过表征生物学研究，
对病原体感染性疾病进行深入
调查， 全面描述疾病进展过程
中与病原体感染和机体免疫反
应相关的动态变化和免疫调节
机制。

此外， 表征生物学还能够
为个性化医学提供支持， 通过

识别个体对病原体的易感性和
免疫反应的差异， 制定个性化
的治疗和预防方案。

在癌症诊断与治疗方面 ，
表征生物学亦能发挥积极作用。
可通过表征生物学研究， 利用
基因组学和蛋白质组学分析 ，
确定关键突变基因， 识别关键
的致病分子及其功能。

文章指出， 面对衰老这一
重要科学和社会命题， 表征生
物学可整合分散在分子 、 细
胞 、 组织 、 个体等不同层面
的衰老特征信息 ， 在一个全
新的维度解码衰老 。 通过描
绘人群衰老的特征轨迹 ， 建
立适用于特定人群的衰老精确
定量和精准分型， 促进基于衰
老实时评估的个性化衰老干预
方案的制定。

(中新网 8.13)
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������如今， 全球不孕不育率已
接近 15%至 20%。 为了解决这
一问题， 科研和临床工作者作
了大量研究。 但动物研究常常
难以发现人类生殖过程的独有
“密码”， 也就难以破解一些生
殖障碍难题。

近日， 复旦大学生物医学
研究院王磊、 桑庆、 武田宇团
队联合上海交通大学附属国际
和平妇幼保健院李文团队的最
新研究成果揭示了一种专属人
类生殖的独特机制： 人类卵母
细胞纺锤体双极化机制。 这项
成果发表在最新一期 《科学 》
杂志上， 为生殖障碍疾病的研
究与治疗提供了重要的解释视
角与理论支持。

人类卵母细胞通过减数分
裂发育成卵细胞， 分裂中会形
成一组蛋白质微管构成的纤维
结构， 其形状类似纺锤， 称之
为纺锤体， 最终纺锤体将成为
双极状， 这一过程称为纺锤体
双极化。 该过程正常与否， 决
定了卵子发育是否正常、 生殖
是否能够成功。 但人们对于这
一过程的生理机制一直知之甚
少。

2022 年， 团队破解了纺锤
体组装的第一个环节 “微管聚
合启动”。 他们发现人卵中存在
一种独特的微管组织中心， 不
仅打破了此前学界普遍认为人
卵中没有微管组织中心结构的
观点， 还弄清了人卵母细胞中
的微管如何由原本散布的状态
变为聚合状态。

而团队最新研究成果则首
次描述了人卵纺锤体从微管聚
合启动直至最终双极化的完整

过程。 具体来说， 纺锤体微
管聚合启动后会经历一段较
长时间的 “多极纺锤体” 阶
段， 而后才形成双极状纺锤
体。

团队通过免疫荧光和活
细胞时间序列成像技术， 首
次对减数分裂开始后纺锤体
的组装过程进行高清晰度的
实时观察。 结果显示， 分裂
过程中， 人卵母细胞核膜破
裂之后， 新生微管的近细胞
核端会初步形成多个 “小
极”， 组装成典型的 “多极
纺锤体 ”， 多级状态持续长
达 7 至 9 个小时 ， 在此期
间， 小极的数目逐渐增多并
聚集 ， 逐渐形成两个 “大
极”， 最终完成纺锤体双极
化过程。

“卵母细胞减数分裂中，
多极纺锤体转变为双极纺锤
体的过程， 与有丝分裂及其
他哺乳动物卵母细胞的纺锤
体双极化过程截然不同， 这

展现出人卵纺锤体组装的独特机
制。” 王磊说。

同时， 团队还发现了 3 个调
控纺锤体双极化的关键蛋白， 并
在临床多个卵子和胚胎发育异常
患者中， 鉴定到了编码这些关键
蛋白的基因存在突变， 由此揭示
了人卵纺锤体双极化的独特生理
病理机制。

这项成果研究的全过程与临
床紧密结合， 为临床生殖障碍疾
病的诊疗提供了重要的理论依
据。 王磊说， 只有了解清楚疾病
发生的机制， 才能针对这些机制
和分子设计出有效的治疗策略。
目前， 团队正积极探索可以逆转
由基因突变引起的纺锤体双极化
异常的治疗策略。

从临床到基础再回到临床，
通过解决基础科学问题最终使广
大疾病患者受益， 是团队共同的
心愿。 “这是一个长期目标， 但
每一步进展都将为未来疾病的治
疗带来希望。” 王磊表示。

（科技日报 文 /王春）

可助生殖障碍疾病诊疗
复旦大学医学团队揭示人类独特生殖机制
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