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序　言
张国庆，赵国屏

(中国科学院上海营养与健康研究所，上海 200031)

赵国屏，分子微生物学家，中国科学院院士，中国医学科学院学术咨询委

员会学部委员，发展中国家科学院院士，美国微生物科学院院士。现任国科大杭

州高等研究院首席教授，复旦大学微生物组中心主任。兼任中国生物工程学会合

成生物学专业委员会名誉主任，上海生物工程学会名誉理事长，上海微生物学会

名誉理事长。研究工作涉及微生物生理生化、基因组学、系统与合成生物学以及

生物信息学等领域。曾参与启动中国人类基因组计划及相关生命“组学”研究，

克隆若干遗传病致病基因；主持若干重要微生物的基因组、功能基因组、比较和

进化基因组研究，解析 SARS 冠状病毒分子进化机制。在细菌蛋白质乙酰化组和

肠道微生物组等领域作出若干开创性工作。组建并领导中国科学院合成生物学重

点实验室，在酵母染色体重构、代谢组与代谢流量组研究、天然化合物细胞工厂

制造、基因编辑技术研发等方向上，实现重要突破。近年来，积极参与中国科学

院上海营养与健康研究所生物医学大数据中心为建设国家生物医学大数据治理

体系所开展的基础性科学工作。

张国庆，研究员，博士生导师。现任中国科学院上海营养与健康研究所生

物医学大数据中心执行主任，上海生物医学大数据工程技术研究中心执行主任 ；

中国卫生信息与健康医疗大数据学会多组学生物信息与未来医学工程分会副秘

书长，中国生物信息学会 ( 筹 ) 生物数据资源专委会副主任，上海生物信息学会

生物医学数据专委会主任。近年来，面向生物医学大数据与人工智能，开展生物

医学数据科学的关键技术研究及工程平台建设，并在人群队列与专病库、环境与

人体微生物组等领域数据的规范化采集、清洗与应用等方向应用，形成了较完整

的生物医学大数据集成治理技术体系和示范性应用场景。

基础模型体系正推动生命科学与生物医学进入

以高质量数据、模型能力与应用验证协同推进的数

据密集型研究新阶段。这里的基础模型既包括面向

文本与知识的大语言模型，也包括面向生物序列、

结构、单细胞与影像等模态的专用语言模型与跨模

态模型。随着多组学、单细胞与空间组学、蛋白质

序列与结构、医学影像与连续生理监测等数据快速

扩展，研究对象在分子、细胞、组织到人群队列之

间形成跨尺度关联，同时也使异构数据对齐、缺失

与偏倚处理、跨中心可比性与可复用性成为制约知

识产出的关键瓶颈。

在此背景下，模型训练与知识增强正在成为贯

通数据与应用的重要抓手。一方面，预训练、指令

微调与对齐等训练范式为模型提供通用能力，并通

过领域适配提升其在生物医学语境下的可用性与稳

健性。另一方面，检索增强生成 (retrieval augmented 
generation, RAG) 通过将外部证据与模型推理结合，

缓解幻觉与可追溯性不足的问题，而融合知识图谱
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的 RAG 进一步以结构化关系组织证据链，支持更

清晰的推理依据与人机协同决策。与此同时，隐私

合规、数据产权边界与真实世界验证仍决定模型能

否在科研与临床场景中稳定落地。

本专辑以 AI for Life Science 为主题，面向生

命科学与生物医学的共同需求组织稿件，系统呈现

垂直领域模型与大语言模型的训练与评估、RAG

与知识图谱增强 RAG 等关键技术路线，并覆盖多

组学队列与疾病预测、循证决策与临床转化、蛋

白质与细胞基础模型、靶点发现及小分子与核酸

药物设计、合成生物学等应用方向。专辑旨在为

读者提供贯通数据治理、模型构建、证据推理与

转化验证的问题框架，促进高质量数据供给与模

型能力协同增值。


