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摘 要： 数字生命代表了生命科学与数字技术交织的前沿领域，其核心在于构建跨越层级与时空的数字孪生体，以 

此揭示生物系统的涌现规律及动态交互机制。本文通过梳理数字生命从理论假说到工程实现的演化历程，阐明了 

其推动生命科学研究从被动“观测描述”向主动“预测设计”跨越的内在逻辑。本文重点分析了支撑这一范式变革的 

技术支柱，包括基于高通量与超分辨成像的数据获取、利用大模型解析生物特征的解码技术、强调干湿闭环验证的 

活动模拟，以及最终集成的生命数字孪生系统。目前，随着人工智能虚拟细胞、数字器官及数字线虫等全生物体模 

型的问世，通过计算手段预测并精准调控生命行为已初步成为现实。然而，针对多源异构数据整合难、跨尺度模型 

解释性弱及伦理治理滞后等瓶颈，未来亟需深化对生命涌现机制的理论认知，开发内嵌生物物理约束的新型架构， 

并建立标准化的协作与治理体系，从而真正实现对生命全景的解析与重构。 
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Evolutionary trajectory and development landscape of digital life 
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Abstract: Digital life, as a cutting-edge interdisciplinary field integrating life sciences and digital technologies, has become a 
pivotal research direction driving the paradigm shift of life science research. This paper aims to systematically trace the 
evolutionary trajectory of digital life from theoretical hypothesis to engineering implementation, deeply dissect its core 
technical system and current development status, identify the key bottlenecks restricting its in-depth development, and 
propose targeted development strategies and future prospects, thereby providing a comprehensive reference for academic 
research, industrial transformation and the construction of governance systems in this field. The study first combs the multi- 
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stage development process of digital life: starting with von Neumann′s self-replicating automaton theory that laid the 
theoretical foundation of artificial life, it has experienced the stage of large-scale accumulation of life omics data driven by 
high-throughput sequencing and super-resolution imaging technologies, the stage of breakthroughs in biological feature 
decoding relying on synthetic biology and artificial intelligence (AI) models such as AlphaFold, and then entered the stage of 
practical application of digital twin technology, with the birth of a series of whole-organism models including AI virtual cells, 
digital organs, intelligent nematode ″Tianbao 1.0″, virtual rats and digital fruit flies. On this basis, the paper elaborates the 
four core technical pillars supporting the development of digital life: life data acquisition with high-throughput, ultra-high 
resolution and multi-modal characteristics, life feature decoding empowered by large models such as transformers and graph 
neural networks, life activity simulation emphasizing wet-dry closed-loop validation and multi-scale model iteration, and the 
integrated life digital twin system that realizes dynamic coupling between virtual and real entities. It also reveals the core 
connotation of digital life research in realizing the in-depth integration of spatial, temporal and logical dimensions, and 
constructing a digital system that conforms to the laws of real life and has controllability. In the research, it is found that 
digital life is currently in a critical period from concept verification to system engineering, and is facing prominent bottlenecks 
such as difficulty in integrating multi-source heterogeneous data, weak interpretability of cross-scale models, insufficient 
understanding of the dynamic causality of life systems, lagging ethical governance systems, and barriers in interdisciplinary 
collaborative innovation. In response to these problems, this paper holds that the future development of digital life should 
follow the progressive evolution path of ″division-conjunction-integration″. It is imperative to further deepen the theoretical 
understanding of the emergent mechanisms of life systems, develop new AI architectures embedded with biophysical 
constraints to improve the interpretability and predictability of models, establish standardized data platforms and model 
interfaces to break interdisciplinary barriers and promote open-source collaboration, and construct a comprehensive 
governance system covering intellectual property protection, ethical review and safety supervision. Only by overcoming the 
above technical and institutional bottlenecks can we truly realize the comprehensive parsing and reconstruction of the life 
panorama, promote the mature application of digital life in precision medicine, drug research and development, molecular 
engineering and other fields, and make digital life an important scientific infrastructure for revealing the mysteries of life and 
safeguarding human health. 

Key words: digital life; biological digital twin; cross-scale modeling; integration of wet and dry experiments   

“生命的本质? ”这一命题，自薛定谔提出“生命 

以负熵为食”的经典论断以来，持续引发科学界的深 

入思考。伴随计算技术的发展，一个更具时代特色 

的问题浮出水面：“生命能否以数字化形式进行描述 

与重构? ”早在20世纪中叶，约翰∙冯∙诺依曼（von 
Neumann）在其具有开创性意义的自复制自动机理 

论中，首次从数学和逻辑维度论证了生命系统所固 

有的可计算性本质——生命过程在理论层面能够被 

抽象为一系列指令的存储、传递与执行[1]。这一思 

想理念，历经数十年系统生物学、计算模型以及高性 

能计算的发展积淀，在21世纪迎来了新的发展契机。 

海量的多组学数据、超高分辨率成像技术以及呈指 

数级增长的计算能力，促使构建跨越分子、细胞、器 

官乃至个体层面的动态的、可计算的、可干预的数字 

化映射——数字生命体，从理论设想转变为工程现 

实。鉴于此，诸多学者已从数字孪生、生物建模等视 
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角对数字生命展开研究[2，3]，尽管不同研究对其定 

义存在一定差异，但其内涵均指向以多模态生物数 

据为基础，以人工智能与数字孪生技术为核心工具 

构建的可计算、可生成、可干预的生命系统数字化镜 

像。基于此，本文围绕以下核心定义展开深入探讨： 

通过构建跨层级数字化映射与多时间尺度融合的数 

字孪生体，揭示生物系统的涌现规律，最终实现对生 

命动态行为的预测、编程与精准调控。 

当前，推进数字生命的研发不仅有助于深化对 

生命本质的认知，更是应对精准医疗、药物研发等领 

域严峻挑战的迫切需求。对其演进历程与发展态势 

进行系统性梳理，是因为支撑其发展的关键技术生 

态渐趋成熟。同时，人类基因组计划等大科学工程 

所积累的协作与治理经验为其发展提供了可资借鉴 

的范例。本文将梳理从“生命数据采集”到“生命数 

字 孪 生 ” 的 技 术 体 系 ， 审 视 人 工 智 能 虚 拟 细 胞  

（AIVC）、数字器官（AIDO）等前沿成果，并剖析数据 

整合、模型验证以及伦理治理等方面存在的核心问 

题。最终，本文旨在描绘数字生命引领生命科学研 

究从被动的“观测描述”迈向主动的“预测设计”的范 

式变革路径，勾勒“分治-连接-统合”的未来发展图 

景，通过揭示该领域推动生命科学从成本高昂的物 

理试错走向数字设计与模拟的过程，呈现其在分子 

工程、细胞调控、临床诊疗等领域的应用状况，同时 

正视数据异构、跨尺度耦合、伦理治理等核心挑战， 

最终描绘未来发展方向，为该领域的学术研究、产业 

转化与治理体系构建提供参考。 

1 数字生命的发展历程 

数字生命的发展并非一蹴而就，而是伴随着生 

命科学、计算科学和工程技术的协同演进，经历了从 

理论萌芽、数据积累、计算建模到智能融合的多个阶 

段（图1），其核心理念逐渐从对生命现象的静态描述 

转向对生命过程的动态模拟与主动设计，渐进衍生 

出数字生命的“大科学”研究设想。 

在早期的理论萌芽与概念奠基阶段，“生命是什 

么”吸引众多科学家探索，从1674年列文虎克用显微 

镜观察原生动物[4]，到1869年米歇尔分离出“核 

素”（核酸）[5]，再到DNA双螺旋结构[6]的揭示以及 

“中心法则”[7]的提出，信息流的探究为“生命作为 

信息处理系统”的数字化构想埋下伏笔。 

技术创新则为构建数字生命的底层逻辑——即 

通过计算理解生命系统的多尺度行为——奠定了数 

据基础。在引物延伸法[8]的基础上，测序技术[9]的 

突破为人类基因组计划[10]奠基，其后开发的单细胞 

RNA测序[11]、空间转录组学[12]等技术以及人类代 

谢组学计划[13]、国际人类蛋白质组计划[14]、人类细 

胞图谱计划[15]、国际人类表型组计划[16]、人类肿瘤 

图谱网络计划[17]等标志着生命组学数据达到了前 

所未有的规模，肾脏成像组计划[18]、脑多组学图谱 

图 1 数字生命的发展历程 
Figure 1 The development process of digital life  
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计划[19]等组织特异性的研究也由此展开。 

对生物数据的深度“解码”则从“合成”与“预测” 

两条路径展开。在合成路径上，2002年人工合成病 

毒[20]验证了生命可被“编写”，其后“辛西娅”人造细 

胞[21]、人工合成酵母基因组计划[22]的实施以及人造 

单染色体酵母[23]的构建，验证了人类对生命数据的 

认知可转化为从头设计、构建与调试生命系统的工 

程能力。在预测路线上，AlphaFold[24]等分子结构工 

具的突破，以及小鼠胚胎发育时空图谱[25]、猕猴全 

细胞图谱[26]、小鼠脑空间蛋白质组图谱[27]、小鼠衰 

老全景图谱[28，29]、小鼠全脑3D图谱[30]等从细胞到 

器官层级的研究，再到中国免疫多组学图谱[31]、果 

蝇发育3D全景图谱[32]等功能层级的研究，再到Evo 
模型[33]的发布，标志着数字生命研究从静态“读取” 

迈入动态“理解”的新阶段。 

在“理解生命”的基础上，“构建与预测生命”的 

研 究 也 在 推 进 。 2 0 1 0 年 美 国 国 家 航 空 航 天 局  

（NASA）提出了数字孪生概念[34]，2014年达索系统 

启动了“活心脏计划”[35]。近年来，研究进一步向 

个体层面的数字孪生拓展：2022年智能线虫“天宝 

1.0”以秀丽隐杆线虫为原型，结合强化学习与脑- 
体-环境闭环仿真，在功能层面实现了线虫运动控 

制，验证了神经控制策略可生成稳定的类生物运动 

行为[36]；2024年虚拟大鼠模拟了在真实大鼠身上 

观察到的神经活动[37]；2025年“数字果蝇”[38]模拟 

了飞行、行走、越障等生物运动行为。与此同时，作 

为生命基本单元的细胞成为虚拟化核心，2024年提 

出的AI虚拟细胞[39]旨在建立可预测细胞状态、命 

运与响应的通用计算模型。2025年的肾脏单细胞 

基础模型Nephrobase Cell+[40]，实现了肾脏细胞的 

高精度解析与扰动预测。 

2 数字生命的发展现状 

数字生命研究的底层逻辑根植于对生命系统 

层级耦合与时序动态的深度解析，其核心在于实现 

从“观测描述”向“预测设计”的范式跃迁。这一跃 

迁的驱动力来源于“生命数据采集-生命特征解码- 
生命活动模拟-生命数字孪生”的体系化技术演进 

（图2）与递进逻辑。 

在数据采集层面，高通量、跨时空、超高分辨成 

像等技术成功突破了生命系统在基因、分子、细胞、 

器官、个体等多个层级的观测瓶颈，实现了多模态数 

据的系统性获取。在特征解码层面，以大模型为代 

表的人工智能技术通过对多源异构数据的整合，解 

析生命系统的调控网络，识别其中的因果逻辑与反 

馈逻辑，进而揭示从分子相互作用到系统功能涌现 

的跨层级机制。在活动模拟层面，“干平台智能预 

测-湿平台高效验证-多尺度模型迭代”的研发范式， 

将计算预测与实验验证进行闭环结合，实现了对生 

命动态过程的可计算模拟。最终，在数字孪生层面， 

通过对结构嵌套、信息整合、反馈调控等机制进行建 

模，构建具备可计算、可模拟、可交互、可预测、可编 

图 2 数字生命的多维度整合 
Figure 2 Multi-dimensional integration of digital life  
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程能力的数字生命体，完成从数据到知识、再到可操 

作模型的转化。 

如图2所示，数字生命研究的核心在于实现空 

间、时间和逻辑三个维度的深度整合，从而构建出一 

个既符合真实生命规律，又具备可控性的数字体系。 

在具体机制上，空间维度构建了生命的物质载体，通 

过从基因、分子到细胞、器官再到个体的层级嵌套， 

打通了局部与整体的信息流动；时间维度则赋予了 

系统动态演变的灵魂，它利用分子振荡、细胞周期、 

生理节律直至生命周期的多重节律嵌套，配合时间 

积分与反馈机制，决定了数字生命的演化轨迹。而 

逻辑维度充当了联结两者的纽带，利用因果、反馈与 

涌现机制，将静态的空间结构与动态的时间演变耦 

合起来。空间提供“舞台”，时间提供“剧本”节奏，逻 

辑则制定“演出”规则，只有三者紧密协作，才能真正 

实现对数字生命的精准模拟与调控，满足跨域泛化 

等高阶研究需求。也因此，一系列可运行、可验证、 

可应用的生物数字孪生体得以研发。 

2.1 生命数据采集的研究发展 

数字生命的核心在于构建跨层级数字化映射、 

多时间尺度融合的数字生命孪生体，这一目标的实 

现离不开对生命系统全维度、高保真数据的捕获。 

数据采集端的技术突破提供了多模态、跨时空分辨 

率数据，构成了数字映射的底层“语料”（表1）。从高 

通量组学测序、超分辨生物成像到单细胞时空组学、 

多模态生理监测等技术的飞速发展，不仅突破了基 

因、分子、细胞、器官乃至个体等多个生命层级的观 

测瓶颈，更实现了对生命活动跨时空、多维度的系统 

性数据捕获。 

这些数据库的构建源于数据采集技术的进步， 

包括基因组学领域的第三代测序技术等[56]的突破、 

转录组学研究的全转录本图谱的构建[57]、蛋白质组 

学和代谢组学的“功能”分子研究[58]、脂类组学和糖 

组学对细胞膜结构和细胞间通讯的理解[59]、免疫组 

学的免疫表型解析等[60]，以及基于多组学的“细胞 

状态图谱”（Cell State Atlas）研究[61]等。 

其中，单细胞技术已发展至利用微流控芯片、条 

形码系统和高通量测序的集成技术，将同一个细胞 

内的基因组、表观基因组、转录组，甚至蛋白质组信 

息同步捕获[62]，实现“分子条形码”技术数据采集 

（如SNARE-seq、SHARE-seq等）[63]。由此，单细胞 

RNA测序（scRNA-seq）技术可用于捕获转录组信 

息，为揭示细胞多样性、发育动态及疾病相关基因调 

控网络提供强有力工具[64]；单细胞蛋白质组学（如 

SCoPE-MS）技术则可用于单个细胞水平的蛋白质 

定量[65]。在此基础上，单细胞建模技术应运而生， 

用于捕捉细胞内分子事件的随机性[66]，其应用场景 

包括预测干细胞分化路径、肿瘤细胞耐药机制以及 

免疫细胞激活过程[67]等方面。 

在时空动态模拟（spatial-temporal dynamics）的 

研究中，空间转录组学（Spatial Transcriptomics）技 

术中的Stereo-seq技术通过纳米孔阵列实现了亚细 

胞级别的基因表达定位[68]，能够在单细胞，甚至亚 

细胞水平绘制出组织切片的基因表达图谱，应用于 

癌症微环境研究[69]、免疫治疗靶点发现[70]等场景。 

空间组学技术与计算建模的结合，使得构建三维细 

胞模型成为可能[71]，细胞内基因表达的空间分布可 

映射到细胞器或亚区室[72]。此外，基于物理引擎的 

细胞模拟平台（如CellSim、MCell）能够模拟分子扩 

散、结合与信号传播过程，实现对细胞内动态过程的 

可视化与量化分析[73]。 

生物医学成像技术极大地拓宽了数字生命的可 

视化边界。超分辨荧光显微镜（如SIM、STED、 

STORM、PALM）突破了传统光学显微镜约200 nm 
的衍射极限，将空间分辨率提升至约10 nm， 甚至接 

近1 nm的水平，实现了纳米尺度下活细胞的动态可 

视化[74]与毫秒级高速成像。MINFLUX技术凭借其 

极高的定位效率与仅需极少光子即可实现纳米级分 

辨的优势，成功捕捉到DNA折纸结构中相距仅约 

6 nm的分子细节，分辨率已逼近原子级精度[75]。在 

功能成像与多模态成像方面，磁共振成像（MRI）与 

正电子发射断层扫描（PET）正从传统的宏观结构观 

察逐步向微观功能解码转变，功能性MRI（fMRI）与 

深度学习的结合[76]、PET技术与深度学习的融合， 

为“活体活检”提供了更高质量的数据支持[77]。这 

些成像技术与无创或微创的生化检测等技术的融合 

应用，为数字表型学（Digital Phenotyping）[78]研究提 

供了更丰富更多维的数据，从而推动了面向特定人 

群的个性化“动态健康地图”的开发[79]。 

在上述场景中，“人类细胞图谱计划”（Human 
Cell Atlas，HCA）已绘制涵盖十多类人体器官的细 

胞参考图谱[80]。同时，人类胚胎头骨、髋膝肩等骨 

骼的多组学发育研究数据[81]、人类神经类器官整合 

转录组图谱等数据，以及用于通过表达谱快速搜索 
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表1  数字生命代表性基础数据库概览 
Table 1  Overview of representative digital life basic databases 

数据库 
(中文名)  

数据库  核心功能  所属领域  数据规模  更新频率  主要应用案例 

基因序列数 
据库  

GenBank  存 储 海 量 核 酸 序 列  
及注释信息，支持序 
列比对、检索与提交  

核酸序列与基因组 
学  

包含超过25亿条序 
列记录，数据量达 
TB级  

每日更新  COVID-19 病毒变异 
株的早期序列鉴定与 
追踪[41] 

参考序列数 
据库  

RefSeq  提供经过筛选、注释 
的 高 质 量 参 考 序 列  
(核酸、蛋白质)，作为 
基因组分析的基准  

参考基因组与序列 
注释  

覆盖超过1.2亿条蛋 
白质记录和4 000万 
条核苷酸记录  

每日更新，定期发 
布大版本  

临 床 基 因 检 测 中 用  
于 标 准 化 的 变 异 位  
点注释(如BRCA1基 
因突变比对)[42] 

微生物基因 
组整合数据 
库  

IMG(Integra ted  
Microbial Gen
omes)  

整合微生物(细菌、古 
菌、真菌等)基因组数 
据，支持微生物基因 
组 功 能 注 释 与 比 较  
分析  

微生物基因组学  收录超过150 000个 
微生物基因组和宏 
基因组数据集  

定期更新(随JGI基 
因组数据库更新)  

发现新型CRISPR-  
Cas系统或极端环境 
微 生 物 的 代 谢 途 径  
挖掘[43] 

通用蛋白质 
数据库  

UniProt  整合蛋白质序列、功 
能、结构及相关文献 
信息，是蛋白质研究 
的核心资源  

蛋白质组学  UniProtKB包含超 
过2.5亿条序列，其 
中Swiss-Prot(人工 
注释)约57万条  

每8周发布一次大 
版本  

鉴 定 未 知 蛋 白 的 功  
能结构域，例如分析 
肿瘤抑制蛋白p53的 
修饰位点[44] 

蛋白质结构 
数据库  

PDB(Protein Data 
Bank)  

存 储 实 验 测 定 的 生  
物大分子(蛋白质、核 
酸等)三维结构数据  

生物大分子结构学  包含超过215 000个 
实验测定的大分子 
结构  

每周更新  药 物 设 计 中 的 靶 点  
结 构 分 析 ， 如 基 于  
H I V 蛋 白 酶 结 构 的  
抗 艾 滋 病 药 物 开  
发[45] 

阿尔法折叠 
蛋白质结构 
数据库  

AFDB(AlphaFold 
Database)  

提供基于AI预测的 
蛋 白 质 三 维 结 构 数  
据, 补充实验的不足  

计算结构生物学  包含超过2亿个蛋 
白质的预测结构，  
覆盖几乎所有已知 
序列的蛋白质  

不定期重大更新(随 
DeepMind发布)  

解 决 长 期 未 知 的 核  
孔 复 合 物 结 构 组 装  
问题；加速冷门疾病 
靶点研究[46] 

蛋白质相互 
作用数据库  

StringDB  整 合 实 验 与 预 测 的  
蛋白质-蛋白质相互 
作用数据，构建相互 
作用网络  

蛋白质互作组学  覆盖超过14 000种 
生物, 包含6 700万 
种蛋白质和200亿 
个互作关系  

约每2年发布大版 
本更新  

构 建 癌 症 信 号 转 导  
网络，筛选关键枢纽 
蛋白(Hub genes)作为 
潜在药物靶点[47] 

京都基因与 
基因组百科 
全书  

KEGG  存储基因、蛋白质、  
代谢物及代谢通路、 
信号通路等数据，支 
持通路分析  

代谢组学与通路分 
析  

包含超过600张手 
绘通路图及数百万 
基因条目  

每周持续更新  解 释 转 录 组 测 序 数  
据 中 的 差 异 基 因 富  
集通路(如细胞凋亡 
通路)[48] 

生物通路数 
据库  

Reactome  以生物过程为核心， 
构 建 标 准 化 的 分 子  
通路模型，解析细胞 
内分子互作机制  

分子通路与细胞生 
物学  

包含约2 600个人类 
生物通路和15 000 
个反应  

每季度发布一次更 
新  

系 统 性 分 析 药 物 作  
用机制，例如他汀类 
药 物 对 胆 固 醇 合 成  
通路的影响[49] 

基因表达数 
据库  

GEO(Gene Ex
pression Omnibus)  

存 储 高 通 量 基 因 表  
达 数 据 ( 如 芯 片 、  
RNA-seq)，支持表达 
谱差异分析  

转录组学  存储超过600万个 
样本和18万个数据 
集   

每日实时更新  通过荟萃分析(Meta- 
analysis)挖掘不同癌 
症 共 有 的 生 物 标 志  
物[50] 

DNA元件百 
科全书  

ENCODE(Ency
clopedia of DNA 
Elements)  

解 析 人 类 基 因 组 中  
功能性DNA元件(如 
启动子、增强子)的分 
布与功能  

表观基因组学与功 
能基因组学  

包含数千个ChIP-  
seq、DNase-seq等表 
观遗传学实验数据 
集  

项目阶段性发布，  
数据持续维护  

鉴定非编码区GWAS 
风险位点(SNP)对基 
因 表 达 的 调 控 机  
制[51] 

人类蛋白质 
图谱数据库  

HPA(Human Pro
tein Atlas)  

绘 制 人 类 蛋 白 质 在  
组织、细胞中的表达 
定位图谱，关联蛋白 
质表达与疾病  

人类蛋白质组学  覆盖超过17 000种 
蛋白质在44种正常 
组织和20种癌症组 
织中的免疫组化图 
像  

每年发布更新版本  确定特定癌症(如乳 
腺癌)中预后相关的 
蛋 白 标 志 物 及 其 亚  
细胞定位[52] 

细胞系基因 
数据库  

CellLineGene  整 合 不 同 细 胞 系 的  
基因表达、突变及表 
型数据，支持细胞模 
型研究  

细胞生物学与肿瘤 
研究  

涵盖1 000+种人类 
癌 细 胞 系 的 基 因  
组、转录组及药物 
敏感性数据  

每季度或半年更新 
(DepMap Portal)  

筛 选 对 特 定 基 因 敲  
除(CRISPR screen)敏 
感的癌细胞系，用于 
合成致死研究[53] 
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相似细胞的SCimilarity机器学习工具[82]表明数据 

和工具条件日益成熟。 

另外，欧盟启动了“生命时间”（LifeTime）计划， 

旨在通过整合多组学技术与前沿计算模型，实现对 

疾病发生发展过程的“数字孪生”级模拟，构建高分 

辨率的细胞图谱，实现对细胞状态随时间变化的追 

踪（trajectory tracing）。美国艾伦研究所也启动为期 

十年的“细胞景观”（CellScapes）计划，旨在揭示细胞 

内部复杂的物理化学原理，构建出能够预测细胞行 

为的动态图景[83]。2025年4月，北京大学国家生物 

医学成像科学中心（NBIC）依托多模态跨尺度生物 

医学成像设施发起了“数字生命”大科学计划，标志 

着我国科学家在这一前沿领域迎接科学和技术双重 

挑战的决心。我国其他围绕数字生命启动的大科学 

计划或设施可参考表2。 

2.2 生命特征解码的研究发展 

当海量的组学和成像数据被采集后，核心挑战 

在于从异构数据中提取有生物学意义的特征信息， 

而 现 代 A I 技 术 特 别 是 深 度 学 习 和 大 语 言 模 型  

（LLM），正在从根本上重塑我们理解和操作组学数 

据的方式。 

在蛋白质组学领域，生成式人工智能的介入带 

来了突破性进展，其中AlphaFold系列模型及其衍生 

工具已重塑了结构生物学的研究范式。相较于传统 

X射线晶体学或冷冻电镜高昂的时间与经济成本， 

基于深度学习的算法现已实现仅凭基因组序列即能 

在原子分辨率下还原蛋白质的三维折叠结构[84]。 

除静态结构解析外，基于Transformer架构的“蛋白质 

语言模型”（protein language models，PLMs）亦成为 

前沿热点。以Meta AI发布的ESM-2模型为例，该模 

型通过在数亿级蛋白质序列上的自监督学习，解析 

了氨基酸排列隐含的进化规则。其优势在于无需依 

赖多序列比对（MSA），即可直接推断功能性突变效 

应，甚至从头设计天然不存在的人造蛋白[2]。这种 

将生物大分子序列视为一种自然语言的处理逻辑， 

极大拓展了对生命编码规则的认知维度。这种基础 

模型的迭代迅速转化为产业效能。美国医药企业利 

用AlphaFold技术重构研发管线，确立了数字生命解 

码的规模化应用范例。例如，谷歌旗下Isomorphic 
Labs依托AlphaFold 3平台构建了“分子生成-交互预 

测-动态优化”的闭环系统。该系统引入扩散模型架 

构，可在1060数量级的化学空间内自主设计新药分 

子，并精准模拟药物与蛋白质（含天然无序蛋白）、核 

酸及其修饰离子间的动态复合物结构。通过快速预 

测结合亲和力及脱靶毒性，该平台将先导化合物的 

发现与验证周期从数月压缩至秒级，大幅降低了早 

期研发的试错成本，实现了计算模拟与实验验证的 

深度耦合。 

随着单细胞测序与空间转录组技术的普及，单 

一组学数据的解释力日益受限，推动了能够兼容多 

种“组学语言”的多模态模型发展。在组学整合层 

面，深度学习模型正逐步取代传统的线性差异表达 

分析。例如，基于Transformer架构的DeePathNet模 

型通过引入通路感知（pathway-aware）的注意力机 

制，将基因组突变、转录组表达、蛋白质组丰度及代 

谢组图谱进行统一建模，动态捕捉跨层级特征在生 

物通路中的非线性相互作用[85]。这种通过挖掘层 

级间协同作用的方法，有效克服了单一组学数据信 

噪比低的问题，为解析癌症预后及治疗反应提供了 

更为系统的视角。 

在疾病分子机制的精细解码上，图神经网络 

（GNNs）凭借其处理非欧几里得拓扑数据的优势脱 

颖而出。以MOGONET模型为例，该算法利用图卷 

积网络（GCN）构建样本相似性网络，通过视图相关 

性发现算法（VCDN）融合跨组学标签分布，成功构 

建了反映分子间互作关系的图谱[86]。在阿尔茨海 

表1 数字生命代表性基础数据库概览  (续表) 
Table 1 Overview of representative digital life basic databases（continued） 

数据库 
(中文名)  

数据库  核心功能  所属领域  数据规模  更新频率  主要应用案例 

人类细胞图 
谱数据库  

Human Cell Atlas  构 建 单 细 胞 分 辨 率  
的人类细胞图谱，解 
析细胞类型、状态及 
组织构成  

单细胞组学与人体 
生物学  

包含来自数千名供 
体的数千万个单细 
胞转录组数据  

持续更新, 随项目 
进展发布数据集  

重 新 定 义 肺 部 等 器  
官的细胞类型图谱， 
发 现 导 致 肺 纤 维 化  
的罕见细胞亚群[54] 

人类表型组 
计划数据库  

Human Phenome 
Project  

整 合 人 类 表 型 数 据  
与基因型数据，解析 
表型-基因型关联及 
疾病表型特征  

人类表型组学与精 
准医学  

定义了超过15 000 
个标准化表型术语 
(HPO)及其关联疾 
病  

定期更新(通常每两 
月更新一次)  

辅助罕见病诊断，通 
过 表 型 特 征 匹 配 筛  
选致病基因变异[55] 
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默病及肿瘤分型研究中，该模型不仅实现了亚型的 

精准分类，更反向定位了关键调控节点，为临床制定 

基于分子分型的个体化治疗方案提供了依据。 

此外，AI技术在空间数据解码方面展示了独特 

价值。针对空间转录组学面临的分辨率与成本制 

约，卷积神经网络（CNN）或生成对抗网络（GAN）等 

算法被应用于融合分析空间转录组与病理图像。这 

种“AI+空间组学”策略能够自动识别复杂细胞类型 

并高精度重建组织图谱[69]，显著提升了对组织微环 

境异质性的解析能力。 

展望未来，信息解码技术有望被广泛应用于通 

过网络药理学预测潜在靶点的药物靶点发现、疾病 

早筛和生物学机制研究等领域。随着数字解码能力 

的成熟，技术应用正在倒逼监管创新。在此基础上， 

美国食品药品监督管理局（FDA）出台新规支持AI 
辅助下的类器官或计算机建模系统替代动物实 

验[87]，并新设AI审评通道。这种技术应用与监管创 

新的协同机制，意味着基于多组学数据的AI预测结 

果（如心脏毒性模拟或药代动力学参数等）有望直接 

作为新药临床试验申请（IND）的关键证据，推动数 

字生命解码技术从实验室辅助工具向临床转化核心 

驱动力的角色跨越。 

2.3 生命活动模拟的研究发展 

生命活动模拟是数字生命从微观向宏观跨越的 

关键节点。在这一层级，研究者不再局限于单个细 

胞的行为，而是关注细胞间的相互作用、组织结构的 

形成与功能维持。早期的组织建模主要采用粗粒度 

方法，如有限元法（finite element method）或离散元 

法（discrete element method），用于模拟组织力学行 

为或血流动力学[88]。然而，这些模型往往缺乏对细 

胞异质性和分子机制的深入刻画。随着系统论思想 

的深化，现代建模开始强调“系统性”与“预测性”。 

在此背景下，人工智能虚拟细胞（AIVC）成为了新一 

代建模的核心载体。AIVC是指利用人工智能技术， 

基于海量生物组学数据构建的数字化细胞模型。它 

通过整合多尺度数据，构建能够有效预测组织发育、 

疾病进展或治疗响应的动态系统。 

目前生命活动模拟在细胞层面的研究正处于通 

过“细胞基础模型”重塑生物学范式的关键阶段，其核 

心进展在于利用深度学习架构（特别是Transformer） 

对海量单细胞数据进行语言建模式学习。在该领域 

的开创性工作中，博德研究所提出的Geneformer通过 

在约3 000万个单细胞转录组数据上进行掩码学习， 

证明了预训练模型在预测基因剂量敏感性及相关性 

方面的有效性[89]；与此同时，多伦多大学与微软研究 

院合作开发的scGPT进一步整合了生成式预训练架 

构，引入了基因表达值和批次校正机制，使其成为进 

行细胞类型注释、多组学整合及扰动预测等多种下 

游任务的通用基准[90]。腾讯AI Lab开发的scBERT较 

早地探索了BERT架构在处理大规模稀疏单细胞数 

据中的应用，显著提升了细胞类型注释的精度[91]。 

为了突破物种界限，斯坦福大学与Chan Zuckerberg 
Biohub推出的UCE（universal cell embedding）构建了 

一个跨物种的通用细胞嵌入空间，旨在捕捉生命演 

化中的保守特征[92]。另外，虽然AlphaFold 3主要聚 

焦于生物分子结构预测，但其对蛋白质-DNA/RNA相 

互作用的高精度模拟能力，为构建包含物理与生化 

约束的完整“虚拟细胞”系统提供了至关重要的底层 

支撑[93]。这些研究共同标志着生物计算正从单纯的 

数据观测迈向可预测、可模拟的“生命模拟”新阶段。 

另外，在组织和器官层面的组织建模如类器官 

模拟技术也正蓬勃发展。例如，基于有限元分析 

（finite element analysis，FEA）的模型能够模拟心脏组 

织的电生理活动[94]，预测心律失常的发生机制。此 

外，数字模型还可以模拟药物在器官芯片上的代谢 

过程，为体外实验提供虚拟验证平台。随着模型模 

拟发展演进，整体技术方向正由小范围、低精度向大 

规模、高分辨率方向发展。例如，类器官技术的发展 

使得在体外培养具有三维结构和功能特性的微型器 

官成为可能，而数字孪生技术则进一步将类器官与 

计算模型结合，实现对器官发育与疾病的实时监测 

与干预[95]。此外，空间预测与生成（spatial predictive 
& generative）模型正在兴起，其目标是根据输入的基 

因表达或环境条件，预测组织的空间结构与功能分 

布。这类模型通常基于深度学习架构，如卷积神经 

网络（CNN）或图神经网络（GNN），能够从高维空间 

数据中提取拓扑特征并进行生成式预测[96]。 

2.4 生命数字孪生研究发展 

在数字生命的研究体系中，生命活动模拟主要 

由人工智能虚拟细胞（AIVC）等技术承载，专注于对 

生物过程本身进行可计算的再现，旨在探索和还原 

生命运作的底层机理。相比之下，生命数字孪生则 

代表了更高级别的功能跃迁。它在模拟的基础上， 

进一步引入了持续感知、状态实时更新与干预反馈 
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机制，使数字模型与实体生命体形成长期的动态耦 

合。可以说，生命数字孪生是数字生命研发的终极 

形态，其核心在于通过精准的虚实映射建模，实现对 

个体健康状态的精准预测、干预与优化。研究者通 

过医学影像（如MRI、CT）和组学数据重建实体器官 

的三维几何模型[97]，并将其与体内的生理参数（如 

血流、心电）进行关联。在此基础上，通过实时感知 

技术（如穿戴式传感器或连续影像数据流）不断更新 

模型参数[98]，实现对实体生命状态的实时映射。 

“人工智能虚拟类器官”（AIVOs）[99]是涵盖“数 

据-模型-交互”三层架构的复杂数字系统，有望为每 

位患者提供一份可计算、可预测、可交互的“生命蓝 

图”。在精准医疗领域，数字孪生模型已被用于指导 

疾病治疗方案的选择和医疗科研领域。例如由复旦 

大学冯建峰教授团队研发的国际首个基于数据同化 

方法构建的数字孪生脑平台[100]。该平台具备860 
亿神经元规模及百万亿突触连接，通过整合多模态 

神经影像数据建立动态拓扑基底模型[101]，可实现 

静息态与任务态脑活动的精准模拟。研究证实当模 

型神经元数量与突触结构接近真实人脑时，能复现 

临界现象与认知功能特征。在这些发展中，数字孪 

生模型与合成生物学的融合使得设计和构建人工生 

命体在湿实验层面得以验证，反过来又促进数字生 

命模型的迭代与优化[102]。 

随着生命模拟研究的不断深入，对人工智能虚 

拟细胞（AIVC）的研究已从单纯的形态模拟迈向了 

功能与机制的深层重构。传统的二维细胞培养往往 

难以反映体内复杂的微环境与异质性，而新兴的计 

算框架正在弥补这一鸿沟。例如，Toscano等[103]开 

发的SimulCell平台展示了如何利用多智能体仿真 

技术，在硅基环境中精确复现实验性细胞培养群体 

的行为特征，包括细胞迁移、增殖动力学及对药物刺 

激的响应模式。这种高保真的数字孪生能力使得研 

究 人 员 能 够 在 虚 拟 空 间 中 进 行 大 规 模 参 数 扫  

描[104]，从而优化CAR-T细胞疗法的设计规格，解决 

工程化改造细胞在体内持久性和安全性方面的挑 

战。此外，针对精准医学的需求，数字器官模型 

（digital organoids）结合单细胞测序与AI算法[105]能 

够有效表征肿瘤的遗传背景与分子机制，帮助筛选 

针对特定患者的最佳治疗方案。 

达索的“活心脏”（Living Heart）计划通过与美 

国食品药品监督管理局（FDA）的深度合作（表2），构 

建了一套基于虚拟临床试验的验证分层方法，为医 

疗器械审批提供了全新的数字证据来源。双方共同 

开发了首个功能完整的计算机心脏模型[106]，该模 

型不仅能够模拟血流动力学、机械运动和电信号传 

导等复杂生理机制[107]，还被用于评估药物对心脏 

组织的潜在影响，从而显著降低了新药研发中的临 

床试验风险与成本[108]。北京大学围绕线虫模型在 

数字孪生领域有着典型的研发应用案例。2024年， 

北京大学未来技术学院马雷团队在前期工作的基础 

上 ， 深 入 研 究 了 线 虫 完 整 的 神 经 系 统 连 接 图 谱  

（Connectome）[109]，进一步提出BAAIWorm模型，通 

过数据驱动的高精度神经系统、身体与环境闭环耦 

合，实现了由生物物理真实神经网络直接驱动的线 

虫类真实运动，为系统性研究“脑–体–环境”交互机 

制及具身智能提供了可验证的计算生命平台[110]。 

清华大学研发了一套果蝇活体动态成像配准算 

法[111]，专门攻克果蝇幼虫体节蠕动、成虫翅振行为 

导致的成像位移干扰问题。 

3 数字生命的发展展望 

数字生命领域正处于从概念验证迈向系统工程 

的关键节点。从冯∙诺依曼的理论奠基，到人类细胞 

图谱的全面解析，再到人工智能虚拟细胞（AIVC）与 

数字器官（AIDO）等前沿概念的初步实践，学界正致 

力于将生命系统转化为可计算、可模拟的数字实体。 

以“生命数据采集-特征解码-活动模拟-数字孪生”为 

核心的技术发展路径， “干湿结合、跨域泛化”新范 

式正在形成。然而，从概念验证迈向具备稳健性、可 

靠性且能广泛应用于基础研究与临床实践的系统工 

程，仍面临诸多亟待突破的深层次挑战。这些挑战 

不仅源于技术瓶颈，更归因于生命系统内在的复杂 

性以及当前认知与建模能力的局限性。 

首要挑战在于生命数据的固有属性：多源、异 

构、跨尺度且动态变化。构建真实数字孪生需整合 

基因组序列、单细胞转录组、蛋白质互作网络、器官 

影像及个体行为谱等多源异构数据。尽管当前生命 

数据采集技术在通量与分辨率方面取得显著进展， 

但数据标准化、标注一致性与平台互操作性仍存在 

明显短板。更为关键的难题在于如何将静态或短时 

序的“数据层”转化为驱动模型演化的“知识层”。这 

要求生命特征解码技术不仅能够识别多源异构生命 

数据的各类模式，更要理解数据背后所蕴含的从基 
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因到个体的空间层级结构关系，以及这些层级间物 

质、能量与信息流动的约束条件。缺乏对生物背景 

的深度嵌入，模型易陷入困境或产生统计合理但生 

物学不可解释的预测。 

其次，模型可解释性与验证体系构成重大阻碍。 

基于深度学习的复杂模型虽在特征解码与活动模拟 

中展现出强大能力，但其决策过程难以追溯。当 

AIVC预测药物导致细胞凋亡时，科学家需明确被触 

发的通路及关键蛋白，而非仅仅获得高精度预测结 

果。这涉及将算法“特征空间”映射为可实验验证的 

生物学假设。跨层级分析维度，如功能涌现、反馈调 

控与信息整合，是理解复杂相互作用的关键。然而， 

验证跨尺度模型正确性极具挑战性。湿实验验证通 

常仅针对特定层级或时间点（如检测蛋白表达），而 

模型预测可能涉及跨越细胞周期乃至生理节律的长 

期系统行为。建立贯穿“干平台智能预测-湿平台高 

效验证-多尺度模型迭代”全流程的标准化基准测试 

与压力测试体系，是确保数字生命研究科学严谨性 

的必要举措。 

第三，对生命系统动态因果性的理解仍存在不 

足。现有模型多擅长关联分析，难以区分共相关与 

因果关系。生命过程充满非线性时间积分、延迟反 

馈和状态依赖特性。例如，早期基因表达信号可能 

通过一系列中间事件，在数天后影响组织再生能力。 

构建真正具有预测力的数字孪生，需对跨时序因果 

链进行推理与模拟。这不仅需要更复杂的时间序列 

建模技术，更依赖于对生命系统时间维度（从分子振 

荡到生命周期）的节律嵌套与耦合的深刻理论认知。 

当前，融合因果推断与深度学习的新兴交叉学科，或 

为挖掘更具鲁棒性的因果机制提供新的工具。 

最后，协同创新生态与治理框架构建是易被忽 

视的重要挑战。数字生命本质上是汇聚生物学、计 

算科学、工程学、物理学等多学科的“会聚”研究。然 

而，不同学科存在语言体系、研究文化与评价标准的 

差异。打破壁垒，构建标准化、可互操作的数据平台 

与模型接口，促进开源协作，是实现要素创新与跨域 

泛化目标的社会技术基础。同时，当生命体可被数 

字化、模拟与编程时，伦理、安全与监管问题日益凸 

显。数字孪生体涉及的个人隐私数据如何保护? 基 

于虚拟模型的医疗决策责任如何界定? “数字基因” 

或“虚拟细胞”知识产权归属的界定问题，亟需提前 

谋划，构建涵盖知识产权、标准规范、伦理审查、安全 

监管等多维度的综合治理体系，确保技术发展始终 

坚持以人为本，符合全人类共同的道德伦理标准。 

展望未来，数字生命的发展将遵循“分治-连接- 
统合”的递进式演进路径。在近期发展阶段，研究重 

点将聚焦特定领域，如提升AIVC技术精准度，开发 

特定器官的AIDO模型，重点突破数据质量、模型优 

化与验证体系等关键难题。伴随各子领域模型的完 

善以及标准化接口的构建，层级耦合将成为核心工 

作内容。通过反馈逻辑、映射逻辑等基础机制，实现 

细胞模型与组织模型、器官模型与全身系统模型的 

有效衔接，逐步构建更为完善的数字孪生体系。从 

长远视角来看，未来数字生命的发展将步入“统合” 

发展阶段，即依托统一的智能计算架构，嵌入生物物 

理约束条件，实现空间维度、时间维度、跨层级与跨 

时序分析的深度融合，最终建成具备自主学习与进 

化能力的数字生命研究系统。 

数字生命研究的根本目的并非替代或复制生物 

生命，而是为深入剖析生命复杂性、精准预测生命动 

态、负责任地干预生命过程提供全新的工具与平台。 

跨越从“描述”到“设计”的技术障碍任务艰巨，这不 

仅需要计算能力实现跨越式提升，更依赖于对生命 

本质的深刻认识、跨学科整合的系统性创新，以及全 

球范围内的协同治理。当这些条件渐趋成熟，数字 

生命必将发展成为揭示生命奥秘、保障人类健康的 

重要科学基础设施。 
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