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重阳节：6组数字告诉您老年人如何吃出健康

乳腺癌被称为“粉红杀手”，到底
是什么导致了乳腺癌的发生？

国家卫健委乳腺癌治疗规范编
写组成员廖宁教授18日在上海接受
采访时指出，对中国女性而言，运动
缺乏是乳腺癌的第一致病原因。她
直言，因为种种原因，中国女性缺乏
运动，BMI指数(人体的体重指数)超
标。其次，生育年龄推后也是致病原
因。廖宁教授表解释，当女性超过30
岁生养第一胎的时候，罹患乳腺癌的
风险就会明显增高。此外，她认为，
过度使用雌激素也是导致女性罹患
乳腺癌的风险因素。

10月是乳腺癌防治月，又称“粉
红丝带月”。在薰衣草花环活动中，
廖宁教授说，在中国女性的十大高发
癌症中，乳腺癌排在第一位。降低肿
瘤的死亡率，最有效的方法就是早期
发现和早期诊断。

廖宁教授认为，女性从年轻开始
就应该每天至少进行30分钟到50分
钟的运动。她希望女性在35岁之前
要生养头胎并母乳喂养。她认为，女
性在接受辅助生殖的时候，应先检查
乳腺，确认状况健康。

在采访中，廖宁教授告诉记者，
BRCA1、BRCA2是最常见的乳腺癌
遗传基因。国人乳腺癌患者多出现

BRCA2遗传基因；TP53、TBL1也都
是中国女性乳腺癌遗传的几个重要
的基因。她呼吁，女性一生中做一次
和女性恶性肿瘤相关的遗传基因的
检测，以了解自己罹患乳腺癌的风
险，进而做针对性的预防。

如今，靶向治疗、免疫治疗、内分
泌治疗等为乳腺癌患者提供了更精
准的治疗方式。关于乳腺癌内分泌
治疗的耐药问题，廖宁教授直言：“这
不是莫名其妙就出现的，耐药亦有基
因的影响。其团队在二代测序方面

的研究发现，中国人最高的耐药基因
是PIK3CA，占了13%，这与西方人群
不同。TP53、KARS、TERT亦是导
致预后不良的基因。她指出，针对耐
药，在基因检测的基础上，联合相关
抑制剂内分泌治疗。

“对于患者，我会不断地去鼓励
其回到正常的工作、正常的家庭生活
当中，应该重塑自己的外形。”廖宁教
授表示，“她们可以重新使用这些护
肤品，继续保持女性的美丽，这在精
神上也是一种治愈。”

疾病发生发展的影响因素
往往错综复杂。如果从网络角
度，将每个因素看成一个个“节
点”，将它们之间的联系看作一
条条“边”，那么人类或许能够
从新的角度探究疾病形成的内
在机理。

10月21日，科技日报记者
获悉，北京雁栖湖应用数学研
究院教授邬荣领及其带领的统
计团队和北京林业大学博士研
究生吴双创新运用数学手段，
构建了统计物理学网络模型
idopNetworks，利用科学家
丘成桐及其合作者发展出的
GLMY同调理论，分析不同疾
病的代谢网络模型，探究各个
因素及其相互作用对人类疾病
的影响。该研究成果论文近日
以“复杂疾病的代谢物理学”为
题发表在《美国国家科学院院
刊》上，为解析复杂疾病成因、
指导复杂疾病治疗及相关药物
设计提供了崭新思路。

不同于现有低维度网络模
型，该团队构建的统计物理网
络模型实现了两大创新。首
先，该团队构建了全面、动态的
网络模型，将疾病看成一个由
许多因子（如代谢物质）构成的
复杂网络系统，通过引入进化
博弈论原理，将系统中每一个
因子的作用分解成两个组成部
分，包括该因子自身的作用，即
独立效应，以及共存因子对它

的影响，即依赖效应。由此，可清晰地反映
每个因子对系统的贡献。随后，团队将独
立效应作为“节点”，依赖效应作为“边”，构
建出一个全方位、个性化的网络，并将其称
为idopNetworks。第二个创新点在于引
入代数拓扑中的同调理论分析网络。团队
利用GLMY同调理论，整合有向图论等数
学理论，分析网络中一个因子向另一因子
传播信号的路线图，从中分析系统状态变
化的拓扑规律，并追踪网络的拓扑结构变
化，从而更好地理解疾病发生发展的机理。

炎症性肠病是一种特发性肠道炎症性
疾病，其病因和发病机制尚未完全明确。
该项研究以炎症性肠病为案例，利用现有
临床数据，团队构建出与炎症性肠病相关
的代谢互作网络idopNetworks，获得了
不同代谢物的互作关系。传统方法只能识
别与炎症性肠病显著相关的单个代谢物，
而idopNetworks发现这些单个代谢物发
挥的作用并不来自其独立效应，而是源于
其他代谢物的调控，即依赖效应。而改变
代谢物之间的调控关系会导致代谢物自身
作用的改变。idopNetworks还揭示了患
者从健康状态转向炎症性肠病，以及从炎
症性肠病转向健康状态时，代谢物互作关
系的变化。

炎症性肠病包括溃疡性结肠炎和克
罗恩病两种类型，这两种疾病类型代谢
机理的异同尚未被系统研究过。团队利
用 GLMY 同 调 理 论 分 析 二 者 的
idopNetworks，发现了两者细微的网络
拓扑结构差异。这显示了GLMY同调理
论在复杂生物系统研究中具有巨大的应
用潜力。

近日，全国多地医院出现较多的肺
炎支原体感染患者，多以儿童为主。儿
童支原体肺炎感染为什么难治？居家护
理如何做？西安交通大学第二附属医院
儿童病院小儿内科副主任、主任医师侯
伟就儿童支原体肺炎感染的相关情况接
受了记者的采访。

为什么儿童更易感染支原
体肺炎？

“儿童是支原体感染的高发年龄阶
段。”侯伟介绍，儿童容易感染支原体的
原因是肺部免疫防御处于建设阶段，免
疫系统尚未发育成熟，呼吸道非特异性
和特异性免疫较差。比如，鼻腔、气道纤
毛运动和咳嗽反射弱，免疫球蛋白IgA、
IgG水平低。

“另外，幼儿园、学校人群聚集程度
高，病原菌容易传播也是原因之一。”侯
伟说。

“以往肺炎支原体肺炎多见于5岁
及以上儿童，近年来患儿呈现低龄化，即
1-3岁肺炎支原体肺炎患儿数量有所增
加。”结合门诊情况，侯伟分析，与成人相
比儿童确实更容易感染支原体，在流行
期间由于病毒载量大，感染也比较严重，

婴幼儿感染患儿也有所增加。

为什么儿童支原体肺炎感
染易反复发作？

侯伟表示，由于支原体为支气管黏
膜下炎症，病原菌不容易消除，药物治
疗需要2-3个疗程或更长时间。支原
体感染后IgM抗体在1周出现，可以维
持数月甚至1年以上，因此，血 IgM抗
体是否转阴不能作为治疗有效或者好
转的依据。

为什么儿童支原体肺炎容易反复
发作？侯伟分析，支原体肺炎复发的主
要原因是治疗疗程不足，没有彻底清除
病原体，当机体抵抗力下降时出现再次
发病。

“当然，由于支原体感染后保护性抗
体IgG和IgA作用有限，在支原体流行
期间，一旦病原载量大，也会发生再次感
染支原体的情况。”侯伟说。

侯伟建议，支原体是通过飞沫传播，
咳嗽、打喷嚏、流鼻涕时的分泌物中均带
有病原菌，人群聚集的地方容易相互传
染，外出人群聚集场所时要戴口罩，回家
后清洗鼻腔。学校、幼儿园等场所要注
意通风消毒，避免出现聚集性感染。在

流行季节，孩子出现咳嗽、发热后及时治
疗也是一种预防手段。

治疗儿童支原体肺炎的难
点在哪？

侯伟介绍，支原体是介于细菌和病
毒之间的能够独立存在的微生物，与细
菌相比，支原体没有细胞壁结构，因此，
作用于细胞壁的药物，如青霉素类、头孢
类药物治疗无效。支原体感染的治疗多
使用大环内酯类抗生素，如红霉素、罗红
霉素或阿奇霉素，该类药物可以抑制蛋
白质的合成，从而起到治疗作用。

“由于儿童年龄的限制和担心可能
出现的药物副作用，四环素类和喹诺酮
类药物，虽然对支原体有较好的疗效，但
较少用于儿童。鉴于儿童支原体感染可
选择药物较少，造成一定程度的治疗困
难。”侯伟分析。

侯伟还说，今年是支原体高发年份，
感染后病原“载量”大，容易出现大叶性
肺炎，肺实变和胸腔积液等严重病例，也
会造成治疗困难。

居家护理时家长需要注意
哪些事项？

侯伟表示，儿童患支原体肺炎，轻
症表现为中度发热，刺激性干咳，肺部
体征不明显，胸部X线片为淡薄云雾状
改变，可以居家口服药物治疗，应注意
观察发热和咳嗽好转情况，如果加重或
者持续不好转，需及时医院复诊，以免
病情加重延误治疗。患儿出现高热不
退，咳嗽剧烈，精神食纳差，说明病情严
重，或已经出现大叶性肺炎改变，需要
住院治疗。

侯伟建议，居家治疗期间，家长要让
患儿多休息，室温保持在舒适的温度湿
度。饮食要少量多餐，吃营养丰富又易
消化的食物，多饮水。每天定期开窗通
风，保持室内空气新鲜。

他提醒，居家治疗时，要注意观察病
情变化，体温超过38.5℃以上，可以口服
退热药，如对乙酰氨基酚或者布洛芬。
咳嗽剧烈可以口服止咳化痰药物，如，氨
溴特罗、福尔可定等。出现喘息时，可以
家庭雾化布地奈德联合沙丁胺醇治疗。
目前大环内酯类药仍然是治疗首选，可
以选择口服阿奇霉素2-3个疗程，或者
静脉注射阿奇霉素治疗5天，体温正常，
咳嗽减轻后，改为口服阿奇霉素1-2个
疗程。

一组研究人员通过分析手术过
程中常规取出的微小眼液滴，绘制了
来自眼内不同细胞类型的近6000种
蛋白质的图谱。美国斯坦福大学研
究人员在10月19日的《细胞》杂志发
表论文称，他们使用人工智能模型根
据这些数据创建了一个“蛋白质组时
钟”，可根据健康人的蛋白质谱判断
其眼睛的分子年龄。该时钟显示，糖
尿病视网膜病变和葡萄膜炎等疾病

会导致特定类型细胞加速衰老。令
人惊讶的是，研究人员还在眼液中检
测到与帕金森病相关的蛋白质，这可
能为帕金森病的早期诊断提供途径。

为了绘制眼内不同类型细胞的
蛋白质图谱，研究团队使用高分辨率
方法来表征120个液体活检中的蛋
白质，这些活检样品取自接受眼科手
术患者的房水或玻璃体液。他们总
共鉴定出了5953种蛋白质，是之前

类似研究中鉴定的蛋白质数量的10
倍。使用新创建的软件工具，研究人
员能将每种蛋白质追溯到特定的细
胞类型。

研究人员建立了一个人工智能
机器学习模型，来研究疾病与分子衰
老之间的关系，其可根据26种蛋白质
的子集预测眼睛的分子年龄。因此，
该模型能准确判断健康眼睛的年龄，
表明疾病与显著的分子衰老有关。

研究人员还检测到了几种与帕
金森病相关的蛋白质。筛查眼液中
的这些标记物可实现帕金森病的早
期诊断和后期的治疗监测。

研究表明，衰老可能是器官甚至
细胞特异性的，这可能会促进精准医
学和临床试验设计的进步。这些发
现表明，人体器官正在以不同的速度
老化，使用靶向抗衰老药物可能是预
防性精准医学的下一步。

接下来，研究人员计划对更多
患者和更广泛的眼部疾病的样本进
行表征。他们表示，新方法可用于
分析其他难以采样的组织。例如，
脑脊液活检可用于研究或诊断大
脑，滑液可用于研究关节，尿液可用
于研究肾脏等。

儿童支原体肺炎感染为什么难治？
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利用AI数据创建“蛋白质组时钟”
眼睛的分子年龄首次确定

缺乏运动是中国女性罹患乳腺癌的首要致病原因
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