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摘　要：生命现象具有其独特的复杂性和多样性，从分子到生态系统的多个层级相互关联且规律独特，每

个层次又都形成了庞大的数据网络。面对这种复杂性和多样性，2024 年以来人工智能 (AI) 与生命科学的融

合进一步深化，极大地促进了海量、多维度、异质化的生命科学数据的处理与解析，为揭示其中隐藏的模

式和规律、更深入地理解生命本质提供了有力支撑，并推动了研究范式的革新、新理论的发现以及新应用

场景的拓展。本文结合近年来尤其是 2024 年以来的研究新进展，重点说明了人工智能的引入如何促进“数

据驱动”与“假说驱动”研究范式的深度融合，如何推动“理论研究”与“实验研究”之间的耦合发展，

如何创造“‘干’‘湿’结合”的场景深化。在此基础上，本文还对人工智能驱动生命科学研究发展的新态

势进行了展望。
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New trends in life sciences research driven by artificial intelligence
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Abstract: Life phenomena possess unique complexity and diversity, with multiple levels from molecules to 
ecosystems being interrelated and following distinctive patterns. Each level has formed vast data networks. Faced 
with such complexity and diversity, the integration of artificial intelligence (AI) with life sciences has been further 
enhanced since 2024. It has significantly facilitated the processing and analysis of massive, multi-dimensional, and 
heterogeneous life science data, providing strong support for revealing the hidden patterns and laws therein and 
enabling a deeper understanding of the nature of life. Moreover, it has driven the innovation of research paradigms, 
the discovery of new theories, and the expansion of new application scenarios. This paper, based on recent research 
progress, especially since 2024, focuses on illustrating how the introduction of AI promotes the in-depth fusion of 
"data-driven" and "hypothesis-driven" research paradigms, how it advances the coupled development of "theoretical 
research" and "experimental research", and how it creates scenarios that deepen the combination of "dry" 
(computational) and "wet" (experimental) methods. On this basis, the paper also presents an outlook on the new 
trends in life sciences research driven by artificial intelligence.
Key words: artificial intelligence; life sciences; new paradigms; new theories; new scenarios

生命现象展现出了独特的复杂性和多样性，

涵盖了从分子、细胞到个体乃至生态系统等多个

层级之间的相互关联。每一个层次不仅构成了庞

大而复杂的网络结构，而且遵循着自身特有的运

行规律。面对这种复杂性和多样性，人工智能技

术在处理生命科学数据方面取得了显著进展。

2024 年，人工智能在生命科学领域的应用更加广

泛和深入。这一年，诺贝尔物理学奖和化学奖被

授予在人工智能领域，特别是在生物计算方面取

得突破性成就的科学家，这一举措标志着人工智

能正在重塑生命科学研究的范式
[1]。本文将从研

究范式的革新、新理论的发现以及新场景应用的

视角，通过分析近年来尤其是 2024 年以来的研究

新进展，深入探讨人工智能驱动下生命科学研究

的新态势，以期为生命科学领域的研究提供新的

思路和方向。
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1　人工智能驱动生命科学研究范式的革新

研究范式是研究者在科学活动中遵循的基本框

架，包括研究的目标、方法、工具、组织形式和评

估标准等要素。传统生命科学研究范式历经了从早

期基于观察和描述的经验科学，到利用数学模型构

建理论的理论科学阶段，再到借助计算机模拟的计

算科学时代，以及当前以数据分析为核心的数据科

学时期。面对生命系统的高度复杂性，如多层次结

构、动态变化和非线性关系等，传统范式在处理海

量生物数据和揭示复杂生命规律方面面临诸多挑

战，然而人工智能的出现为生命科学研究带来了新

的范式。

1.1　“假说驱动” 与 “数据驱动” 的融合

人工智能正在快速改变生命科学领域的数据获

取、分析挖掘与深度应用的方式，为“假说驱动”

与“数据驱动”研究范式的融合提供了手段 [2]。一

方面，数据驱动的方法可以为假说驱动的研究提供

新的线索和方向。通过对大量生命科学文献的文本

挖掘和数据分析，发现潜在的疾病机制和治疗靶点，

为科学家提出假设提供依据。另一方面，假说驱动

的实验结果又可以为数据驱动的模型提供训练数

据，不断优化模型的性能。这种双向互动使得生命

科学研究更加高效和精准，加速了科学发现的进程 [3]。

2024 年以来，人工智能驱动生命科学新的研

究方法与工具不断涌现。新的研究方法，如基于

Transformer 架构的深度学习模型 LucaProt，能够快

速准确地挖掘环境样本中的 RNA 病毒基因序列，

预测出超过 16 万种可能的“暗物质病毒”，这不仅

加快了病毒发现的速度和准确性，也预示着病毒学

研究范式的潜在转变 [4]。同时，自动化实验平台的

发展，包括全自主实验操作机器人的应用，实现了

实验操作的加速及结果获取的即时性，并通过人工

智能实时分析处理数据，提高了实验效率和可靠性，

尤其是在药物研发过程中对候选药物的快速筛选 [5]。

1.2　解析低维与高维生物信息的复杂关联

人工智能可以从海量数据中识别出低维数据与

高维信息之间的关联，解析复杂的非线性关系，揭

示生物大分子结构的生成规律、基因表达的调控机

制，以及个体发育和衰老等多因素交互作用的底层

规律 [6]。例如，美国团队开发的“Evo”多模态机

器学习模型，通过分析数百万微生物基因组，能够

高精度地解码和设计 DNA、RNA 和蛋白质序列，

同时预测核苷酸序列微小变化对生物体适应性的影

响，生成符合实际的基因组长度序列，并据此设计

全新的生物系统 [7]。随着组学测序技术向多尺度、

跨模态方向发展，人工智能技术被用来整合多种类

型的组学数据，如蛋白质组学、基因组学、代谢组

学
[8] 和空间组学 [9] 等。基于人工智能的多组学分析，

已成为肿瘤精准医学领域的一个关键研究方向，特

别是在诊断、分类、早期筛查、反应评估和预后预

测等方面的应用
[10]。此外，多模态数据融合的能力

得到了增强，生命科学领域内不同来源的数据 ( 如
基因表达、蛋白质相互作用、临床症状等 ) 得以更

好地整合，促进了对生命现象的全面理解。例如，

HEALNet 是一种灵活的多模态融合架构，能够处

理图像、表格和图形数据，通过保留特定模态的结

构信息并捕获跨模态交互，成功地在癌症基因组图

谱数据集的生存分析任务中实现了平均 7% 的性能

提升
[11]。

1.3　AI跨界融合赋能生命科学多维拓展

人工智能与多种技术的交叉融合，将促进研究

与应用水平的进一步提升。首先，人工智能与合成

生物学的结合，进一步推动了研究和生产范式的变

革。在大模型支持下，合成生物学从传统的“设计 -
构建 - 测试 (DBT)”循环升级为“设计 - 构建 - 测试 -
学习 (DBTL)”循环后，进一步迭代为“设计 - 构建 -
测试 - 学习 - 预测 (DBTLP)”循环，这让微生物细

胞工厂等领域的复杂手动设计和繁琐测试分析不再

成为瓶颈
[12]，使得 RNA 药物等生物药的开发效率

得以大幅提升 [13]。其次，在追求高精度和准确性的

研究与诊断工具过程中，微流控设备因能够显著减

少样本量和研究成本而被视为具有巨大潜力的解决

方案。然而，这些设备所生成的数据复杂且处理过

程耗时较长，因此研究人员逐渐转向集成了人工智

能技术的微流控平台，即所谓的“AI 集成微流控”，

由此促进了研究效率和效能的提升
[14]。再次，在应

用领域中，“纳米治疗诊断学”(nanotheranostics) 作
为一种新兴范式，其广泛采纳仍面临纳米颗粒合

成耗时、对纳米 - 生物相互作用理解不足等障碍，

而人工智能的应用则提供了一套能够执行耗时和结

果感知任务的工具，为这一领域带来了新的发展机

遇
[15]。此外，在无标记多光子显微镜等领域中，人

工智能的应用也为打造新型诊断框架提供了可能 [16]。

2　人工智能驱动生命科学理论的发展

生命科学理论作为对生命现象和过程的系统性

阐释，其目的在于深入探寻生命的本质、起源、进
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化路径及生命活动的内在运作机制。它是在长期的

大量实验观察与数据分析积累的基础上逐步构建而

成的，在生命科学研究进程中发挥着至关重要的

指导框架与理论基石的作用。如今，人工智能凭

借其强大的数据处理与预测分析能力强势介入生命

科学领域，为生命科学理论的进一步发展注入了新

的活力。

人工智能与合成生物学的深度融合，催生了生

成式生物学 (Generative Biology)。生成式生物学的

核心在于利用生成式人工智能 (Generative AI) 从大

量数据中提取模式，并基于这些模式进行创新性设

计
[17]。以 AI 在生物序列设计中的应用为例，DNA

序列、RNA 序列、蛋白质序列的设计因为 AI 的赋能，

使得科学家能够在计算机上模拟出大量生物分子的

组合。通过“数字实验”极大地减少了实际实验室

工作中的试错成本，加快了从理论到实践的转化速

度，快速筛选出最有潜力的序列加以实际验证
[18]。

由此，主动学习与闭环反馈得以融合，用于帮助科

学家解析基因组的复杂调控网络，预测基因表达

模式，理解蛋白质相互作用，并洞察生理和病理

的规律。

通过虚拟实验与物理实验的迭代反馈循环，这

种模式显著提高了生物系统设计的效率和准确性。

2024 年 4 月，美国 Profluent 推出了首个开源的人

工智能生成基因编辑器 OpenCRISPR-1，该基因编

辑器完全由人工智能从头设计，并首次成功地开展

了人类基因组精确编辑
[19]。此外，生成对抗网络和

大语言模型 ( 如 GPT-4) 在蛋白质结构预测 [20] 和基

因调控元件设计 [21-22] 中也发挥了重要作用。在具体

应用方面，生成式生物学已经展现出广泛的应用潜

力。例如，华盛顿大学蛋白质设计研究所所长

David Baker 团队首次使用生成式人工智能从头设

计出全新的抗体，有望推动 AI 在抗体药物市场的

应用，为新型疫苗、非天然氨基酸蛋白质、新型药

物输送载体等领域提供支持
[23]。北京理工大学团

队开发出生成式 DNA 大语言模型，为从头设计以

噬菌体为代表的完整生物体基因组奠定了新的理论

基础
[24]。

人工智能技术在整合生物学中发挥重要作用，

进一步加深了从分子水平到细胞、组织乃至整个有

机体的理解。在生命科学的各研究层级上，人工智

能的赋能带来了诸多的突破。例如，利用深度学习

算法整合了病理影像、基因和临床数据，以此来预

测乳腺癌患者的无病生存期
[25]。在细胞结构和功能

的整合研究中，结合人工智能的结构生物学方法可

以帮助解析细胞内复杂的分子结构和相互作用 [8]。

通过结合冷冻电镜技术和人工智能预测算法，可以

更准确地确定蛋白质和核酸的三维结构，从而深入

了解细胞内的分子机制
[26]。同时，AI 还可用于整

合生物系统的不同时间尺度和空间尺度的信息，通

过建立多尺度模型，将细胞内的分子过程与组织和

器官水平的生理功能联系起来，实现对生命系统的

全面理解
[27]。

更为关键的是，人工智能的应用开启了跨层级

研究的新纪元，为揭示跨层级的统一性规律提供了

可能，推动了整合生物学 (Integrative Biology) 的进

一步发展。人工智能不仅能够帮助科学家识别生物

系统中的复杂模式和非线性关系，还使得跨层级的

生物过程预测和模拟成为可能，揭示数据背后可能

隐藏的模式，使研究人员能够从更深层次理解基因

表达调控、细胞分化、疾病发生发展等生命过程，

为生命科学的研究拓展了新的视野。在代谢研究中，

人体代谢涉及从分子到个体的跨层级的调控，依托

传统方法处理这些高通量、高维度、高度复杂的数

据捉襟见肘，但 AI 的应用使得分析检测、数据预

处理、生物标志物发现、预测建模和多组学数据集

成得以高效展开
[28]。在胰腺癌 [29]、肝细胞癌 [30]、

膀胱癌 [31] 等肿瘤治疗领域，人工智能展现出其在

识别临床预测生物标志物方面的强大能力，推动了

全球精准肿瘤学的普及。再如，在帕金森病 [32]、阿

尔茨海默病 [33] 等尚无良好治愈方法的神经退行性

疾病研究与诊疗中，AI 的应用可以促成更为精准的

生物标志物评估体系的构建，从而实现更有效的诊

断、治疗和预后建模。在帕金森病的诊断与治疗过

程中，人工智能技术的应用能够精确解析大脑与肠

道之间的相互作用，即“脑 - 肠轴”关系，从而为

探索源自肠道的非侵入性生物标志物，以实现对帕

金森病的早期诊断提供了新的途径
[34]。在对混合性

痴呆与阿尔茨海默病进行鉴别诊断的过程中，结合

人工智能模型与神经科医师的评估，相较于仅依赖

神经科医师的独立评估，展现出更优的诊断效能
[35]。

在精神疾病领域，AI 通过分析大量的医疗数据和患

者的行为模式，可以辅助医生在早期阶段就发现潜

在的精神健康问题，从而提供及时的干预和治疗
[36]。

3　人工智能驱动生命科学新场景的应用

人工智能推动了“干湿”实验的深度整合，在

生命科学领域催生了一系列创新应用，涵盖了从分
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子尺度到个体尺度的多个层面 ( 图 1)。“干实验”

指的是利用计算机模拟和数据分析来进行的研究；

而“湿实验”则是指传统的实验室操作。两者的有

机结合带来了诸如数字细胞、数字器官，甚至整个

数字生命的概念。这类虚拟模型可以在体外重现真

实的生理过程，极大地促进了个性化医疗的发展，

并为药物筛选与临床试验
[37]、活性肽等功能食品 [38]、

智能医疗器械开发等各类健康场景，生物制造、作

物育种等农业场景，以及污水处理 [39] 等生态环境

场景的应用提供了高效的平台。

3.1　生物分子：人工智能助力生物分子的解析与设计

生物大分子如蛋白质、核酸等在生命活动中起

着至关重要的作用。这些生物大分子的结构与功能

会随着细胞环境的变化而动态调整 [40]，深入理解它

们的结构与功能对于探索生命的奥秘、开发新药及

治疗方案至关重要。

近年来，人工智能在优化基因编辑技术、蛋白

质结构预测等方面取得了显著成果。借助深度学习

算法，AI 不仅能够辨识基因组内的细微模式，还能

够构建完整的基因序列，为基因编辑技术及新药研

发领域提供技术支撑。例如，博德研究所等利用机

器学习合成了数千个全新的顺式调节元件，可实现

对基因表达更精确的控制
[41]。在蛋白质结构预测

领域，AI 的发展尤为突出。DeepMind 于 2024 年

发布的 AlphaFold 3，已经能够准确预测蛋白质、

DNA、RNA 等分子的结构及其相互作用
[42]。另外，

人工智能方法还可以从大型序列和结构数据集中训

练，从头开始“编写”具有新形状和分子功能的新

型蛋白质，而不依赖于自然界中发现的蛋白质
[43]。

尽管如此，捕捉蛋白质结构变化的信息仍然是一

个挑战。研究人员正在探索结合物理原理的新方

法来改进这一问题，以更准确地预测蛋白质的动

力学行为
[44]。

受此启发，科学家们正致力于开发可以预测更

广泛生物分子间相互作用的 AI 模型，涵盖从 RNA
结构预测到蛋白质 - 小分子对接等多个方面。新兴

的全原子模型，如 RoseTTAFold All-Atom 和 AlphaFold3
展示了处理复杂生物分子相互作用的潜力，但仍需

进一步整合物理定律和扩大数据集以提高预测准确

性
[45]。此外，人工智能在生物分子动力学模拟领域

也取得了重要进展。微软研究院推出的 AI²BMD 系

统，结合了机器学习与传统物理学原理，实现了生

物分子动力学模拟的高精度和高效性
[46]。

人工智能技术的应用范围已超越了单一的生物

大分子研究领域，进一步促进了生物分子复合体 [47]

及亚细胞层次的研究进展。以外泌体研究为例，其

在肿瘤诊断等领域的应用潜力备受瞩目。然而，在

过往研究中，外泌体数据集的复杂性处理一直是一

个挑战。可解释的人工智能通过揭示决策过程，增

强了诊断的透明度和可靠性；而不可解释的人工智

能则通过其“黑匣子”式的工作机制，提供了强大

的数据处理能力及高诊断准确性
[48]。

3.2　虚拟细胞：人工智能模拟生命的新前沿

从 DNA 序列到蛋白质结构，再到整个细胞的

功能，人工智能正在重塑科学家们理解和操控生命

基本单元的方式 [49]。为了深入理解细胞的功能，科

学家正构建虚拟细胞模型，以模拟、预测并指导细

胞行为。基于这一理念，有研究采用“虚拟细胞” 
(virtual cell) 这一术语来定义模拟细胞的生物功能和

相互作用的计算模型
[50]。

图1  人工智能在生命科学不同尺度上的应用
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传统上，这些模型基于规则系统，结合生物学

机制的假设与实验数据，依赖于数学或计算方法如

微分方程和随机模拟。随着人工智能和组学技术的

进步，现在可以利用数据直接构建人工智能驱动的

虚拟细胞 (AI virtual cell, AIVC)，使得空间组学、

时空组学的更大应用潜力得以释放
[51]。AIVC 是一

种多尺度、多模态的大型神经网络模型，能够表示

并模拟分子、细胞和组织在不同状态下的行为。这

种模型整合了多种数据类型，提供对生命系统复杂

性的深刻理解，并推动生物医学研究的重大进展。

例如，清华大学团队开发的 scFoundation 细胞大模

型，基于海量细胞基因表达数据训练而成，能够在

“虚拟药物试验”等多种生物医学任务中展现卓越

性能，为单细胞研究领域提供了新的范式
[52]。此外，

陈 - 扎克伯格倡议 (Chan Zuckerberg Initiative, CZI)
于 2024 年 3 月启动了 AI 咨询小组和驻留计划，旨

在加速虚拟细胞模型的开发
[53]。

人工智能的应用，不仅提升了数字细胞的构建

能力，还为未来开发生成式的数字细胞提供了可能。

由此，细胞生物学的“干实验”与“湿实验”的双向

链接通路或得以贯通，从而激活更高层级的研究
[54]。

3.3　数字器官：人工智能迈向器官级精准模拟的新

阶段

细胞层面的功能构成了组织和器官生理学的

基础。人类细胞图谱 (HCA) 项目利用人工智能技

术，已经初步描绘出人体已知细胞类型的轮廓，

在骨骼 [55]、脊椎 [56]、肢体 [57]、肺 [58-59]、皮肤 [60]、

视网膜 [61-62] 等领域的研究成果显著。在这一过程中，

人工智能在数据处理 [63]、注释分类 [64-65]、模型训练

评估 [66-68]、数据整合 [69-70] 及可视化 [71-73] 等方面发

挥关键作用，极大地促进了对器官生理过程的理解。

此外，人工智能在胸腺 [74]、胃肠道 [75]、肺部 [76]、

牙齿 [77]、大脑 [78-79]、子宫 [80]、皮肤 [81] 等器官特异

性研究中取得重要进展，为数字器官构建提供了坚

实支撑。

在精确多尺度计算模型的驱动下，对人体器官

的组成、形态及功能进行数字化建模，进而开发出

能够模拟其生理和病理状态的数字器官。这一过程

实现了生命科学、生物技术、数字技术、仿生技术

等领域的科技融合，为揭示生命本质规律、推动新

药研发、预防重大疾病提供了赋能。从数字器官发

展所需的生物技术看，分子层面的基因编辑等技术、

细胞层面的干细胞等技术日渐成熟，为数字器官的

系统构建提供了数据基础。在此基础上，数字孪生

整合多尺度数据与计算模型，可在细胞、组织 / 器
官及生物体水平精准预测模拟，提高人类对生物系

统的认知和控制能力，实现对生命活动的精确调控。

在这种场景中，多模态数据得以有机融合和集成应

用
[82]。例如，人工智能在心血管领域的数字孪生应

用，能够将人口统计学、症状特征、心电图结果、

实验室值、生物标志物水平和影像学等数据融入其

中
[83]，从而扩展心血管筛查和监测的范围，使心血

管护理更加个性化、精确和有效 [84]。北京智源人工

智能研究院官网显示，智源研究院实现了数字孪生

心脏电功能的超实时仿真，为医学基础研究及临床

应用，如射频消融方案规划、心脏起搏器植入方案

提供了重要支持
[85]。数坤科技官网报道，其推出的

“数字肝”算法具备超过 40 亿个神经元，能够处理

超过 4 000 张图像，并整合了“数字心”“数字脑”

等部位的数字化产品，形成了基于数字人体技术平

台的智慧解决方案
[86]。人工智能在类器官研究中也

发挥了重要作用，提升了研究的客观性、准确性和

速度，并通过图像分析、组学数据处理等技术，实

现了对类器官的精确识别和分类
[87]。未来，在克服

高质量生物医学数据采集处理、准确构建器官系统

计算表示等挑战后，可精准模拟、可量化预测、可

动态评估的数字器官或将得以应用
[88]。

值得关注的是，随着生物技术与人工智能的融

合发展，数字器官的模拟将不仅仅局限于传统的“低

维”层面，而是可以体现复杂的肿瘤微环境等高维

的信息。在这些研究中，基因调控机制、细胞动力学、

组织环境的特性等多维信息得以全面呈现，为攻克

肿瘤等复杂疾病提供了更为坚实的支撑
[89]。

3.4　虚拟生命：数字生命与人工智能的融合

虚拟生命代表了数字生命与人工智能深度融合

的新阶段，通过模拟生命的核心特征，在数字世界

中创建、演化与互动，形成一种高度智能化、自适

应的生命形态。以新加坡南洋理工大学、商汤科技

和上海 AI 实验室共同发起的“Digital Life Project”
为例，该项目利用 AI 技术和动作合成技术创造出

具有自主性的 3D 虚拟角色。这些角色不仅能够进

行交流对话，还具备独立的人格特质，能够感知社

交环境并作出相应的情感表达和反应。项目的两大核

心组成部分是 SocioMind 数字大脑和 MoMat-MoGen
数字身体，前者模拟人类的思维和决策过程，后者

则负责控制角色的 3D 身体动作，确保角色能够依

据不同场景做出恰当的反应
[90]。

数字孪生大脑概念的出现进一步推动了这一融
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合进程。通过整合神经影像学和神经生物学数据，

并结合人工智能技术，数字孪生大脑能够模拟生物

脑的功能，从而构建出类似脑的人工智能系统。复

旦大学的研究团队已成功模拟再现人脑 860 亿神经

元，与原脑相似度高达 90%[91]。此项技术可用于模

拟老年性痴呆等脑相关疾病的病理过程，进而预测

疾病的发展态势。在构建出老年性痴呆患者的数字

脑模型后，研究者可以通过施加不同强度和频率的

模拟刺激，获取数字脑的反馈，为生物脑的病理治

疗提供指导
[92]。

4　展望

展望未来，人工智能与生命科学的深度融合，

将开启多模态 [93]、多维度、多尺度、多学科研究的

新范式 [94]，驱动理论发现和实践应用的革新。在研

究范式方面，数据驱动与假说驱动的深度融合将持

续推动生命科学研究的高效化和精准化。新的研究

方法和工具将不断涌现，进一步提升实验效率和可

靠性，为科学发现提供更多的线索和方向。在理论

发展方面，人工智能与合成生物学、整合生物学等

新学科的结合，将继续推动生命科学理论的深入发

展。在新场景应用方面，数字细胞、数字器官和虚

拟生命等概念将不断拓展和深化。人工智能在生物

大分子解析与设计中的应用将为新药研发和疾病治

疗提供更多的可能性。虚拟细胞模型将更加准确地

模拟细胞行为，为生物医学研究提供新的范式。数

字器官的精准模拟将为个性化医疗和精准医学提供

更强大的工具
[95]，同时也需要克服数据采集和模型

构建等方面的挑战。虚拟生命的发展将为教育、娱

乐、医疗康复等领域带来新的机遇和挑战。

在推动生命科学研究发展的历程中，人工智能

与量子计算等新兴技术的融合进一步推动生命科学

理论的发展
[96]。量子计算作为一项颠覆性技术，其

与人工智能的结合正在解决传统计算难以克服的问

题。量子计算通过量子位的独特特性，能够同时处

理多个状态，从而实现比传统计算机更快、更强大

的计算能力
[97]。2024 年量子计算纠错技术的进步，

说明了这种融合应用的广阔前景 [98]。此外，生物活

动和生命现象的研究本身，反过来也会启发人工智

能的发展，由此促成了多方联动的正向循环反馈的

升级
[99]。

随着人工智能技术的不断进步，其在生命科学

领域的应用前景变得日益广阔和深入。这不仅要求

科学家们在技术上不断创新，还必须重视智能化工

作流程和知识体系的构建
[100]，以推动“可共享的

人工智能”应用的发展 [101]。在伦理和法律层面，

深入地探讨和规范变得至关重要。一方面，人工智

能领域广泛采用的机器学习与深度学习算法本质上

依赖于训练数据集的质量，构建负责任的机器学习

数据集显得尤为重要
[102]；另一方面，确保个人隐私，

防止数据滥用，以及处理人工智能产生的生物信息

可能引发的知识产权问题，已成为亟待解决的重要

议题。同时，随着虚拟生命和数字器官等概念的实

现，如何界定这些虚拟实体的法律地位和权利，亦

成为亟待解决的问题。跨学科合作的重要性日益凸

显，生命科学、计算机科学、物理学等多学科的深

度融合将为解决复杂问题提供新的思路和方法。例

如，在临床研究中，要将人工智能安全地融入临床

环境，通常需要进行随机临床试验，这涉及伦理学、

转化医学、生物统计学以及人工智能开发等不同领

域的专业知识。在这一过程中，必须考虑如何衡量

社会价值、建立科学有效性、确保公平选择参与者、

评估不同患者亚组的风险收益比，以及解决知情同

意和数据使用条款固有的复杂性等问题
[103]。因此，

在这些应用过程中，选择性预测方面的理想解决方

案显得尤为重要 [104]。

总之，人工智能在生命科学领域的应用前景广

阔，将不断推动生命科学的进步，为人类健康和生

活带来更多福祉。然而，仍需关注其在技术、伦理

和法律等方面面临的挑战，通过跨学科合作和规范

管理，确保其健康、可持续地发展。
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