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个性化医疗的基础是尿的组学数据

高友鹤
（北京师范大学生命科学学院，北京　100875） 

        个性化医学正推动人类医学史上前所未有的范式革命，远期愿景不仅是精准诊疗，还将重塑全民

健康管理生态系统，实现“每个个体在正确时间获得最优干预”。个性化识别并不困难，但个性化医疗

需要大量描述健康状态的指标。基因组学数据虽能揭示疾病分子基础，提升癌症疗效，但其难以灵敏

反映身体生理病理状态的即时变化，且基因与疾病表型只是间接相关联。蛋白质是生命活动主要执

行者，代谢产物是生物化学反应最终产物，它们直接参与细胞生理过程。蛋白质组和代谢组变化与疾

病表型关联紧密，机体发生生理病理变化时，二者会迅速改变。生理方面，昼夜节律、生长发育会引起

蛋白质组和代谢组改变；病理方面，癌症、神经退行性疾病等会导致体内蛋白质组和代谢组轮廓大幅

波动；外界环境变化也会促使二者发生适应性改变。它们相互关联，研究其动态变化有助于理解生命

活动，为疾病诊疗和预防提供新思路。血液受内环境稳态机制严格调控，在稳态机制被破坏后，血液

蛋白质组和代谢组才会产生稳定变化，这些变化与疾病相关，研究血液相关组学有助于理解疾病机制

和诊断疾病。相比之下，尿液作为代谢产物主要载体，成分变化能反映机体健康状态。尿液不受稳态

机制严格控制，疾病发生早期，尿液蛋白质组和代谢组就会显示变化，且收集尿样为非侵入性，简单便

捷，能提供丰富的生物标志物信息，在临床诊断和健康管理领域前景广阔。

质谱分析在蛋白质组学和代谢组学研究中起着至关重要的作用。在蛋白质组学研究中，它能直接

识别和鉴定氨基酸序列，提供无偏见、系统的蛋白质表达、修饰和相互作用分析数据，帮助发现疾病相

关蛋白质和生物标志物。在代谢组学研究中，质谱可用于尿液中小分子代谢物的定性和定量分析，以

揭示身体内各系统发生的与疾病相关的代谢变化。随着质谱方法学的进步，工作流程更加稳健，灵敏

度和通量越来越高。

人工智能在健康领域发展迅速，但基于人工智能的健康个性化数据分析离不开尿蛋白质组和代谢

组数据，这些数据能反映人体生理和病理状态。尿液样本的收集保存、组学鉴定、数据保存和分析是

未来科学竞争前沿。尿液样本全流程研究是全球科技竞争新赛道。最近，100多位中国科学家、企业

界代表等联名倡议的“中国尿计划”，旨在唤起科学界对尿液组学数据的重视 [1]。希望能收集保存被

废弃的尿液样本，利用富余的质谱资源，构建具有巨大价值的人尿液组学数据库，为人民健康服务。

结合英国、美国科学家一起倡议的“世界尿计划”，希望能同时唤起全球对尿液组学数据潜力的重视，

促进国际尿液标志物领域的学术交流和发展，造福全人类[2]。
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