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摘　要：“反灭绝”(de-extinction) 是指创造一个类似于灭绝物种的替代物种，以恢复因为物种灭绝而丢失

的生态功能或过程。目前，主要的“反灭绝”技术包括反向繁育、克隆，以及基因组工程。上述三种技术

手段均无法完全复原与灭绝物种完全一致的个体，物种复活项目的可行性和必要性也面临很大的争议。本

综述通过对物种复活技术原理、使用范围、发展历史、技术优势和局限性进行综述，希望能够借助对反灭

绝的关注，唤起人们对生物多样性保护的关注，也希望反灭绝技术的不断进步能给人类和自然的健康带来

新的福祉。
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Advancements and challenges in de-extinction technologies
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Abstract: De-extinction refers to the concept of creating a proxy species that functions as an equivalent to an 
extinct species, capable of restoring ecological functions or processes lost due to the extinction of the original 
species. There are three categories of de-extinction technologies: back-breeding, cloning, and genome engineering. 
In reality, none of these three methods can fully recreate individuals identical to the extinct species, and the 
feasibility and necessity of de-extinction projects remain highly controversial. This review provides a 
comprehensive analysis of the principles, applications, historical development, technical advantages, and limitations 
of de-extinction technologies. By highlighting the attention on species revival efforts, it aims to raise public 
awareness about biodiversity conservation. Furthermore, it underscores the potential of advancing technologies in 
de-extinction to bring renewed well-being for both humanity and natural ecosystems.
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2021 年，Science 杂志与上海交通大学合作，

面向全球征集并发布了“新版 125 个科学问题”——

《125 个科学问题：探索与发现》。其中，生命科学

领域的 22 个前沿问题之一为 ：反灭绝是否有可能

(Is de-extinction possible)[1] ？反灭绝 (de-extinction，
又称去灭绝或灭绝物种复活 )，是指通过科学技术

手段创造一个与灭绝物种高度相似的个体的过程，

是保护生物学领域新兴的研究工具和学科分支之

一 [2]。近年来，随着相关技术的发展，反灭绝的概

念逐渐进入公众视野，并引发了广泛的关注。公众

普遍对这一领域的前景持乐观态度，而科学界则在

技术可行性、伦理争议、政策制定以及潜在生态后

果等方面展开了深入讨论 [3, 4]。

在国内，涉及物种复活的中文学术论文极少，

以“反灭绝”“去灭绝”或“物种复活”为关键词

在中国知网 (https://www.cnki.net/) 上进行检索，仅
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发现 1 篇正式的学术论文，内容聚焦于反灭绝的伦

理反思及立法应对策略 [5]。其余相关文献多为对国

外反灭绝研究的科普性报道或简要介绍。

关于反灭绝的伦理、政策以及其对生态环境可

能产生的正面与负面影响，无疑是值得深入探讨的

重要议题。然而，反灭绝所依赖的生物技术本身同

样至关重要。针对不同物种及其复活目标，适用的

技术方法存在显著差异。目前，主要的反灭绝方法

包括三种：反向繁育、克隆和基因编辑。本文将系

统阐述这三种技术的基本原理、最新进展、优缺点

及其典型应用案例，以期为相关研究提供参考。

1　反向繁育

反向繁育 (back-breeding) 通过选择具有与灭绝

物种相似外观或行为特征的个体，进行一次或多次

交配繁育，从而重新获得融合多个历史特征的新个

体 [6, 7]。与常见的强化特定性状以培育新品种的思

路类似，但其目标和过程正好相反。

反向繁育最著名的案例是原牛 (Bos primi-
genius) 的反灭绝尝试。原牛是更新世时期的重要巨

型动物之一，以其巨大的体型、向前突出的角以及

凶猛的性格著称，被认为是现代家牛 (Bos taurus)
的野生祖先

[8]。原牛曾广泛分布于亚欧大陆和非

洲北部地区。然而，由于气候变化、人类捕杀以及

栖息地破坏，野生原牛的分布范围逐步缩小至东欧

地区。最终，最后一头雄性和雌性原牛分别于 1620
年和 1627 年被人类猎杀，成为第一个被人类记录

在册的灭绝物种
[9]。

作为权力与力量的象征，尽管已经灭绝，原牛

在欧洲文化中仍然具有深远的影响力。早在 19 世

纪初，华沙大学的费利克斯 · 帕韦乌 · 奥沃夫 (Feliks 
Paweł Jarocki) 便提出了通过利用现存各种牛进行反

向繁育以复活原牛的想法
[8]。然而，这一设想并未

付诸实践。直到 19 世纪 20 年代，德国两所动物园

的园长海因茨 ·赫克 (Heinz Heck)和卢茨 ·赫克 (Lutz 
Heck) 两兄弟分别决定尝试复活原牛。他们选取了

被认为最接近原牛特征的欧洲牛种 ( 包括长毛的苏

格兰高地牛和勇猛的西班牙斗牛 )，试图通过交配

繁育排除驯化和自然演化过程中产生的变异，提炼

出尽可能接近原始状态的原牛特征。然而，两兄弟

最终培养出来的“赫克牛”之间存在显著差异，且

与真正的原牛相比，在体型大小、毛发颜色和牛角

形状等方面均不完全一致
[10-12]。随着二战的爆发与

结束，卢茨 · 赫克的“赫克牛”种群几乎全军覆没，

而海因茨 · 赫克的“赫克牛”则有一部分幸存下来，

如今已繁衍出约 3 000 头后代
[12]。

在此之后，人们对复活原牛的热情并未减退。

多个旨在复活原牛的项目相继启动，包括“乌鲁兹

项目”“德国金牛座项目 (Taurus)”“荷兰金牛座项

目 (Taurus)”等。这些项目试图在赫克牛的基础上

进行改良，或利用其他更接近原牛特征的牛种，以

重现更多原牛的特征
[8]。此外，斑驴 (Equus quagga)

和弗洛雷阿纳岛象龟 (Chelonoidis abingdonii) 也被列

入生物学家计划通过反向繁育复活的目标物种 [13, 14]。

需要注意的是，这些项目所获得的物种虽然在一定

程度上表现出已灭绝祖先或近亲的部分表型和行为

特征，但它们本质上是不同物种或亚种杂交形成的

新个体，而非真正意义上的已灭绝祖先或近亲物种。

同时，调控这些表型的基因可能与已灭绝祖先或近

亲的基因存在显著差异。

2　克隆技术

克隆 (clone) 技术的发展，为在基因组序列水

平上，至少是在核基因组水平上，重新获得与灭绝

物种一致的个体提供了可能性。狭义上的克隆特指

体细胞核移植技术 (somatic cell nuclear transfer, SCNT)。
该技术通过将成年个体的细胞核注入近缘物种的去

核卵细胞中，利用宿主卵细胞的重编程能力，将体

细胞恢复为未分化的多能干细胞，并按照受精卵的

发育程序进行胚胎发育，最终生成一个与体细胞供

体具有完全相同核基因组序列的生物个体
[15]。

如果说 1996 年诞生的克隆羊“多莉”标志着

成年动物细胞克隆技术的突破，那么 2003 年克

隆的布卡多山羊 (Bucardo，学名为比利牛斯羱羊，

Pyrenean ibex，Capra pyrenaica pyrenaica) 则首次实

现了对已灭绝亚种的“复活”，成为反灭绝里程碑。

布卡多山羊曾广泛分布于西班牙西北部的比利牛斯

山脉，但自 19 世纪以来，由于人类过度捕杀，其

种群数量急剧下降。至 20 世纪初，仅存的一个小

种群栖息于西班牙东北部奥尔德萨的偏远地区。到

1989 年，布卡多山羊的数量仍锐减至 6~14 头 [12, 16]。

1999 年 4 月，阿尔贝托 · 费尔南德斯 - 阿利亚

斯 (Alberto Fernández-Árias) 及其团队捕捉到了世界

上最后一只布卡多山羊 ——Celia，并从左耳耳尖

和左侧肋腹部采集了皮肤样本，成功培养出细胞系。

然而，令人遗憾的是，在被重新放归野外仅 7 个半

月后，Celia 被一棵倒塌的大树压倒而死亡，这一

事件标志着布卡多山羊亚种的正式灭绝
[12, 17]。
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之后，Folch 等 [16] 利用电融合技术，将 Celia
的细胞核注入去核的家养山羊卵细胞中，在完成

体外培养后，将其移植到一只家养山羊与西班牙

羱羊的杂交后代体内。2003 年 7 月 30 日，一只雌

性布卡多山羊通过克隆技术成功诞生，成为世界

上首个被复活的动物亚种。然而，由于肺部发育

异常，这只外观正常的小羊羔在出生仅 7 分钟后

便不幸死亡
[16]。

布卡多山羊并非科学家们尝试复活的唯一物

种。南部胃育蛙 (Rheobatrachus silus，又名胃育溪蟾 )
于 1983 年灭绝

[18]。在名为“拉萨斯计划” (Lazarus 
Project) 的研究中，研究人员成功从 20 世纪 70 年

代采集并冷冻保存的南部胃育蛙组织中提取了细胞

核，并将其注入大斑蛙 (Mixophyes fasciolatus) 的去

核卵细胞中，部分细胞发育至早期胚胎阶段，但未

能进一步发育为蝌蚪
[19, 20]。

由于人类的捕杀，原产于非洲的北部白犀牛

(Northern white rhinoceros，Ceratotherium simum 
cottoni) 目前仅存两头雌性个体，已处于功能性灭

绝状态。幸运的是，圣地亚哥的冷冻动物园的液氮

罐中保存了 12 头北部白犀牛的细胞样本。2011 年，

Jeanne F. Loring 带领的研究团队成功将白犀牛的成

纤维细胞诱导为多能干细胞，并计划利用这些干细

胞培养出胚胎，甚至进一步培养出精子和未受精卵

子
[21]，这将为北部白犀牛种群的复壮提供可能，并

同时重建其细胞核基因组和线粒体基因组。

克隆技术不仅被用于复活已灭绝或功能性灭绝

的物种，还被应用于恢复濒危动物原本已经丧失的

遗传多样性。Novak 等
[22] 利用 1988 年采集的一只

名为 Willa 的雌性黑足鼬 (Black-footed ferret，Mustela 
nigripes) 的组织样本及其克隆体的胎儿细胞，以家

养雪貂作为卵母细胞供体和代孕母亲，通过克隆技

术成功获得 3 只克隆黑足鼬。由于 Willa 是建立当

前世界上所有黑足鼬种群的 7 只祖先个体之外的

独立个体，其独特遗传变异数量显著高于当前黑足

鼬平均水平，克隆黑足鼬的诞生将显著提升该物种

的遗传多样性和抗病能力
[22]。

利用克隆技术进行反灭绝的最大优势在于能够

获得与灭绝物种本体遗传信息几乎一致的个体 ( 除
线粒体基因组和表观遗传修饰外 )。然而，这一技

术的应用面临较高门槛，具体包括：需要存在与灭

绝物种亲缘关系足够近的物种作为卵细胞供体和代

孕母亲，同时需获取灭绝物种完整且具有活性的细

胞样本。

随着干细胞技术的不断进步，近缘物种提供

卵细胞在未来可能不再成为难题。早在 2006‒2007
年，日本和美国科学家通过诱导特定基因表达，分

别成功将小鼠和人类成纤维细胞重编程为多能干细

胞
[23-25]。之后，中国科学家通过四倍体胚胎互补技

术 (tetraploid complementation)，成功培育出完全由

诱导多能干细胞 (iPSC) 发育而成的健康小鼠 [26, 27]。

这些突破性研究成果表明，即使缺乏卵细胞供体，

我们也可以通过保存下来的灭绝物种活细胞，经

重编程获得诱导多能干细胞，并最终使其发育为

胚胎。

对于缺乏近缘物种作为代孕母亲，或因两个物

种体型大小差异过大而导致不匹配的问题，一种可

能的解决方案是使用人造胎盘 (artificial placenta) 或
人造子宫 (artificial womb)。2017 年，美国费城儿童

医院 Alan Flake 团队开发了一套体外系统 ( 人造子

宫 )，8 只极度早产胎羊在其中存活了 4 周
[28]。同年，

密歇根大学 George Mychaliska 团队开发了适用于

自然分娩早产胎儿的人造胎盘，使早产胎羊体外存

活约 2 周
[29]。

拥有完整的活细胞，是利用克隆技术复活物种

的必要条件。然而，遗憾的是，除非像前文提到的

布卡多山羊、南部胃育蛙和北部白犀牛那样，科学

家能够在动物彻底灭绝之前已经建立并保存细胞

系，甚至如黑足鼬案例一样，在动物出现濒危趋势

但尚未灭绝时，通过克隆技术复活死亡个体的基因

组以增强种群的遗传多样性，否则，在动物彻底

灭绝之后，获取其完整活细胞将变得极为困难。

猛犸象 (Mammuthus) 是一类曾生活在北极地区的史

前巨兽，约 4 000 年前因气候变化和人类捕杀而灭

绝
[30-32]。人们在西伯利亚的冻土中发现了大量猛犸

象遗骸。鉴于北极地区寒冷的气候条件，科学家们

曾预期部分猛犸象细胞可能得以良好保存。韩国生

物学家 Hwang Woo-suk 和日本科学家 Akira Iritani
分别于 2011 年和 2013 年宣称，可以利用保存完好

的猛犸象尸体中的细胞，在数十年甚至短短四五年

内实现猛犸象的克隆复活
[33, 34]。然而，迄今为止，

这两个项目均未传出取得重大进展的消息。事实上，

人们普遍忽视了一个关键问题：从猛犸象死亡到其

遗体完全被冻结于冻土中，通常需要经历数年的季

节性反复冷冻 - 解冻过程。在此过程中，细胞会受

到酶分解和冰晶破坏的影响，进入永冻层之前，细

胞结构已几乎完全受损；即使随后遗体保持恒定冻

结状态，从中获得未受损细胞的可能性也极低。
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3　基因组工程

得益于古 DNA (ancient DNA) 技术和基因编辑

(genome editing) 技术的快速发展，基因组工程技术

已成为反灭绝最具普适性和最受关注的方法之一。

随着古 DNA 提取和测序技术的进步，从灭绝物种

遗骸中获取其遗传信息已成为可能。通过将测序得

到的序列与亲缘关系最近的现存物种参考基因组进

行比对，可以鉴定出灭绝物种与现存物种基因组之

间的序列差异。随后，利用基因组编辑技术对现存

物种的基因组在体外细胞中进行精准修改，从而生

成携带灭绝物种基因组特征的活细胞。最后，结合

体细胞核移植 (SCNT) 技术，实现反灭绝 [7]。

利用基因组工程进行反灭绝的第一步是获取灭

绝物种的遗传信息。如上文所述，动物死亡后，尽

管细胞无法保持活性，DNA 仍可保存下来，但其

会随着时间推移出现片段化和末端损伤。随着古

DNA 提取、建库及测序技术的进步，越来越多灭

绝物种的基因组信息得以解析，例如猛犸象
[35]、原

牛 [36]、袋狼 (Thylacinus cynocephalus)[37]、麦克礼鼠

(Rattus macleari)[38]、渡渡鸟 (Raphus cucullatus)[39] 以

及旅鸽 (Ectopistes migratorius)[40]。DNA 的降解速

率和损伤程度与保存环境密切相关，高纬度地区的

寒冷气候有利于 DNA 的保存，而温暖潮湿的环境

则不利于 DNA 的长期保存。目前，最古老的古 DNA
片段记录来自格陵兰岛约 200 万年前的样本

[41]，而

最古老的基因组则提取自一头生活于约 165 万年前

西伯利亚地区的猛犸象 [42]。因此，由于 DNA 残留

的可能性极小，复活 6 600 万年前已灭绝的恐龙 [43]

的可能性微乎其微。

即使可以通过不断进步的技术手段对灭绝物种

进行基因组测序，但由于严重的片段化问题，难以

获得长序列片段，因此很难直接利用测序序列进行

从头组装 (de novo assembly) 以重建完整的基因组。

一种替代方法是将这些短片段的测序序列比对到近

缘物种的参考基因组上，从而鉴定两者之间的差异。

这种方法能够重建的基因组比例取决于参考物种与

灭绝物种之间的进化距离。例如，Lin 等
[38] 对

1900—1902 年采集于印度洋圣诞岛的麦克礼鼠 ( 该
物种于 1904—1908 年灭绝 ) 进行高深度测序，并

将其比对到与其亲缘关系较近的实验室模式物种挪

威褐鼠 (Rattus norvegicus) 的参考基因组上。尽管

测序深度达到了 68X，但由于这两种大鼠早在 230
万年前便已分化，仍有 4.8% 的挪威褐鼠基因组区

域无法被覆盖，其中包括大量与嗅觉受体和免疫功

能相关的基因
[38]。因此，对于缺乏近缘参考物种的

灭绝物种 ( 如新西兰恐鸟 )，通过基因组工程方法

完整重建其基因组极具挑战性。恐鸟 (Little bush 
moa, Anomalopteryx didiformis) 早在 5 300 万年前便

与现存近缘物种鹬鸵 (Tinamou) 发生分化，理论模

型预测，这两个物种的基因组中性区域间存在

66.24% 的碱基差异 ( 基于核内含子替换率计算 )[44]。

获得基因组信息之后，第三个步骤是鉴定灭绝

物种与现生近缘物种之间的差异位点，并对其进行

基因编辑。这些差异位点的数量相当庞大，对基因

编辑技术构成了巨大挑战。例如，猛犸象与亚洲象、

旅鸽与斑尾鸽、麦克礼鼠与挪威褐鼠分别在约 500 万

年、1 200 万年和 230 万年前分化，它们之间的差异

核苷酸数量分别达到 210 万、239 万和 198 万
[35, 38, 40]。

尽管 2019 年苏黎世联邦理工学院的研究团队开发

了 CRISPR-Cas12a 系统，该系统能够同时修改细胞

内的几十个乃至上百个基因，但与上述三对物种间

的差异碱基数相比，这一能力仍显得微不足道。此

外，当前最广泛使用的 CRISPR-Cas9 系统需要两个

鸟嘌呤 (G)碱基作为其导向识别邻近基序 (protospacer 
adjacent motif, PAM)，这使得可靶向的基因组位点

仅占基因组总量的 9.9%。同时，脱靶效应仍然是

当前基因组编辑技术无法完全避免的问题。更重要

的是，即使技术进步到可以对任何位点同时进行快

速准确的编辑，如此大规模地改造基因组是否会影

响其稳定性？这仍然是一个未知且风险极大的问

题，同时也是复活灭绝物种研究中必须慎重考虑的

重要议题。

因此，当前一个较为现实的折中方案是，鉴定

与灭绝物种特殊性状相关的若干关键基因，并对其

进行编辑改造。博德研究所 ( 由麻省理工学院和哈

佛大学合作创办 ) 的 George Church 团队正在采用

这一策略复活猛犸象的部分特征，目标是创造一种

兼具长毛发、小耳朵、充足皮下脂肪以及耐寒能力

的猛犸象 - 亚洲象复合体。早在 2015 年，Church
团队便利用 CRISPR-Cas9 技术对亚洲象细胞中的

14 个基因进行了改造
[45]。这些基因可能与毛发特

征和血红蛋白的载氧能力相关，其中后者的效果已

被实验证实——以猛犸象 DNA 为模板合成的基因指

导编码的血红蛋白在低温条件下仍能正常工作
[46]。

随后，Church 研究团队通过化学诱导培养基并添加

多个转录因子 (Oct4、Sox2、Klf4、Myc ± Nanog 和

Lin28)，同时抑制 p53 通路，成功构建了亚洲象的
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诱导多能干细胞，进一步推动了猛犸象复活的研究

进程 [47]。此外，科学家们从一头生活于约 52 000
年前的猛犸象皮肤样本中发现了以原始三维结构保

存下来的染色体，并揭示了亚洲象和猛犸象皮肤中

与毛发生长特征及耐寒能力相关基因的活性差异
[48]。

这些细胞活性水平的信息将为未来构建具有猛犸象

特征的亚洲象提供重要参考。2025 年 3 月，Church
团队利用基因编辑技术对小鼠的 Fgf5、Tgm3 和

Fam83g 等基因进行改造，使其表现出类似猛犸象

特征的卷曲、有纹理且金棕色的毛发 [49]。几乎在同

一时间，Church 团队提取灰狼血液中的内皮祖细胞

(EPCs)，并对细胞核中 14 个关键基因进行编辑，

并将其转移至去核卵母细胞，最终将发育完成的胚

胎植入 2 只混血猎犬代孕母体子宫内，并分别于

2024 年 10 月和 2025 年 1 月诞生了 3 只具有恐狼外

观特征的个体。上述两项研究为测试候选基因功能

提供了重要的技术平台，从而助力猛犸象复活的相

关研究。

基因编辑完成后，接下来的步骤是利用含有被

改造基因组的嵌合体细胞培养出动物个体。这一过

程可能通过体细胞核移植 (SCNT) 技术或直接诱导

多能干细胞形成胚胎实现，并由近缘物种代孕或在

人造子宫内完成发育。然而，由于被改造细胞的来

源仅为一个或少数几个个体，即使最终获得的动物

种群个体数量较多，其遗传多样性仍然较低。因此，

要使这些动物完全适应野外环境并建立能够自我维

持且具有较高遗传多样性的种群，仍需克服诸多

挑战。

综上所述，尽管最终实现的效果各不相同，科

学家们已经通过反向繁育、克隆和基因组等三种方

法对反灭绝进行了上百年的探索 ( 表 1)。需要说明

的是，反灭绝分成三种方法只是科学界目前普遍接

受的一种分类。事实上，即使是同一类的技术方法，

不同物种的反灭绝思路并不完全一致，比如上文提

到的原牛、斑驴和弗洛雷阿纳岛象龟的反灭绝项目，

其反向繁育策略就有所不同。同时，这三种方法之

间也有相互交叉。例如，基因编辑之后的细胞核，

也需要通过克隆技术进行移植；而随着原牛和家牛

的基因组被测序，物种及亚种之间的关系将更加明

确，也为未来人类继续通过新的回交方式更好地复

活原牛提供数据基础。

4　争议与前瞻

关于反灭绝的伦理与争议，并非本文讨论的核

心方向，但却是无法回避的重要议题。

事实上，本文所探讨的方法均无法复现完全一

致的灭绝物种。在反向繁育中，尽管通过多次选择

性繁育可能获得与灭绝祖先外观相似的个体，但这

实际上已是完全不同的新物种或新亚种，调控这些

相似表型的基因及其与环境的互作机制已发生显著

改变。在基因组工程领域，基于当前及未来相当长

时间内的技术水平，我们仅能修改部分基因以重现

灭绝物种的部分特征性表型。然而，这些被改造的

基因是在完全不同的基因组背景下表达和发挥作用

的，能否完全或部分重现目标表型仍存在不确定性。

即便在拥有活细胞的情况下，我们可通过克隆技术

获得与灭绝物种核基因组相同的个体，但除非直接

将细胞诱导为发育胚胎，否则所得生物的线粒体仍

来源于或至少包含卵细胞供体生物的线粒体。当然，

大多数反灭绝项目的目标并非获得一个完全一致的

灭绝物种，而是创造一个能够在生态学上发挥代理

功能的新物种。

关于反灭绝的成本与收益，也是人们争论的焦

点问题
[4, 50]。反对者的主要论点包括：反灭绝之后

的物种放归自然可能带来难以预测的风险；反灭绝

物种的成本过高，可能导致保护现有物种的资源被

挤占；新技术可能使人类盲目乐观，从而削弱对生

物多样性衰退的危机意识。支持者则认为：人类是

当代生物多样性下降的主要原因，因此有责任通过

反灭绝增加生物多样性，改善生态系统健康；新物

种的诞生将为人类带来希望和信心，证明新技术和

知识能够推动世界向更美好的方向发展，并唤起公

众对生物多样性保护的关注；此外，在反灭绝研究

过程中不断涌现新技术方法，如为应对重建已灭绝

物种基因组的复杂挑战，古 DNA 测序技术将持续

突破，以获取更完整、更高分辨率的灭绝物种基因

组数据；基因编辑技术则将实现多靶点的精准、高

效协同编辑；干细胞打印结合人造子宫技术有望扩

大应用范围并逐步实现在全妊娠周期替代动物生殖

腺和子宫；干细胞重编程技术或将突破瓶颈，实现

普通体细胞向功能性胚胎的高效诱导转化 ；克隆

技术则将在更多远缘及复杂生物体系中展现其应用

潜力。

总而言之，随着技术手段的不断进步，反灭绝

的方法也在持续更新换代，并取得了诸多新成果 ( 表
1)，吸引了公众与科学界的广泛关注。在大多数情

况下，我们并不期望在短期内能够通过反灭绝技术

完全复活已灭绝的物种。然而，我们希望通过这一
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领域的研究，唤起人们对生物多样性保护的重视。

同时，人类对反灭绝目标的探索，正驱动着前沿生

物技术的飞速迭代。这一进程，正如登月与引力波

探测等重大科技工程的发展路径，在推进“灭绝物

种复活”的主目标之外，“沿途下蛋”，为人类健康

维护与自然生态修复带来新的福祉。
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