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推荐奖种 医学科学技术奖

项目名称 流感防控的关键生物信息技术及其创新应用体系

推荐单位

推荐单位：中国医学科学院

推荐意见：

    流感偶发性、季节性的暴发或世纪性大流行，伴随着复杂的变异性和致病性，

都有可能严重危害人民健康和社会和谐。本项目团队十余年来从事流感病毒防控

的创新性生物信息学和系统生物学研究，在流感病毒变异、预警及疫苗株推荐等

方面开发出一系列关键技术，取得了多项实际应用成果：

    ① 开发了病毒基因组动态共进化网络模型与病毒危害性预测模型，不仅用于

表征病毒复杂的分子进化规律，而且已成功地应用于埃博拉病毒致病力和流感病

毒危害性的早期评估；

    ② 发展了预测流感病毒抗原变异方法（PREDAC系列）、工具和在线服务器，

阐明了流感病毒H1N1、H3N2和 H5N1在全球的抗原变异图谱和动态变异路径；

    ③ 基于上述模型，发明了流感疫苗株的推荐新方法，国家流感中心自 2013年

开始利用该方法每年向世界卫生组织（WHO）推荐季节性流感疫苗候选株；

    ④ 进一步整合上述创新性方法，建立了国家流感监测与预测预警大数据平台，

并在国家流感中心上线运行，不仅为国家流感防控提供了一站式生物信息分析服

务，而且能及时准确地向国家提供预测预警报告。

    本项目团队开发的一系列新技术方法和应用平台，具有创新性的理论和实践

范例，提升了对流感病毒演化和传播规律认识以及流感防控水平，具有重要应用

价值。

    我单位认真审核项目填报各项内容，确保材料真实有效，同意推荐其申报

2020年中华医学科技奖。

项目简介     流感是影响人类健康的重大呼吸道传染病，世纪性流感大流行会导致超过千

万人的死亡，季节性流感每年也会感染全球10-15%的人口和导致数十万人的死亡。

目前接种流感疫苗是预防流感最有效的方法，但由于流感病毒变异快，生产疫苗

的种子病毒（简称为流感疫苗株）需要频繁的更换，因此如何获得与流行病毒最

匹配的流感疫苗株是提高防控效果的关键。传统流感疫苗株的筛选主要基于病毒

学、血清学和流行学数据，但由于实验周期长，不能及时反映病毒的变异情况，

进而导致世界卫生组织推荐疫苗株的准确性低于50%。为了提高疫苗株推荐的准确

性，本项目团队设想如何基于病毒基因序列发展创新性的生物信息学技术，用于

快速发现病毒变异和准确推荐疫苗株。由于流感病毒不仅变异快，而且往往是基

因组多位点关联的变异，导致流感变异的复杂规律难以捕捉。目前，传统生物信

息学方法包括亲缘关系树和位点统计等方法的应用效果并不理想。针对这一技术

难题，本项目团队重点发展基于共进化网络模型和人工智能机器学习算法的生物

信息学新技术，通过对流感病毒的变异及流行规律的系统研究，帮助提高流感疫

苗株的准确性，并实现对流感疾病负担的定性预测，为流感防控提供了新技术新

方法。取得的研究成果主要包括： 

    1. 首次提出“一个病毒一个网络”的概念，将一维的病毒序列转换为三维的

位点共进化网络，开发了病毒基因组共进化网络模型，该模型解决了对流感病毒

基因组协同进化的复杂关系的捕捉，结合自主开发的抗原变异预测模型，实现对
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流感危害性的定性预测，并应用到埃博拉病毒潜在危险性的评估。

    2. 通过整合蛋白结构模拟和人工智能机器学习算法，针对不同亚型的流感病

毒发展了一套抗原变异预测的原创方法（PREDAC系列），并实现了对同种亚型毒

株之间抗原关系的定量预测。在此基础上，开发了基于流感病毒序列的疫苗株推

荐新方法，为我国及全球的流感疫苗株推荐提供新的技术支持。

    3. 基于上述模型和算法，开发了一系列对外开放的计算工具和在线服务器。

通过整合全国流感监测数据，建立了国家流感监测与预测预警大数据平台，为全

国流感防控提供一站式生物信息学分析服务，提升了国家流感防控能力。

    本项目团队围绕流感快速变异这一难题开展攻关，开发了一系列新型计算模

型和方法，提高了人们对流感病毒演化和传播规律的科学认识。研究成果广泛应

用于全球研究机构和全国流感监测网络，发挥重要的社会效益，同时提升我国流

感病毒防控的水平。本项目相关成果包括在国内外权威专业期刊上发表论文80余

篇（附 16篇代表性论文），获得专利 4项和软件著作权 2项。
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chain modeling by

coupling clash-

detection guided

iterative search

with rotamer

relaxation.

Bioinforma

tics

2011,

27

(6):785

-90.
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主要完成人和主要完成单位情况

主要完

成人情

况

姓名：蒋太交

排名：1

职称：研究员

行政职务：主任

工作单位：中国医学科学院基础医学研究所

对本项目的贡献：本项目总负责人，提出了整体科研思路和研究方向，具体包括：

1. 主导开发了病毒基因组共进化网络及软件（对应“创新性成果”第 1 项，附件

1-3，4-2、4-4、4-5，8-1～8-3、8-5）；2. 主导开发了季节性流感疫苗株推荐

新方法（对应“创新性成果”第 2 项，附件 4-1、4-8、4-9、4-11、4-13，8-1～

8-3、8-5）；3. 负责开发了流感病毒序列分析、变异预测、风险评估及预测预警

平台（对应“创新性成果”第 3 项，附件 1-3，4-1、4-3、4-6～4-10、4-12，4-

14～4-16，8-1～8-3）。

姓名：舒跃龙

排名：2

职称：研究员

行政职务：院长

工作单位：中山大学

对本项目的贡献：1. 参与并建立了流感抗原变异模型，将基因序列和生物学特征



建立关联，预测抗原变异，为流感疫苗推荐提供了新方法，负责每年向世界卫生

组织推荐季节性流感疫苗候选株（对应“创新性成果”第 1 项，附件 1-1～1-

3，4-1、4-8、4-9、4-11，8-1）；2. 从病毒变异特征出发，参与建立了与疾病

严重程度相关性的模型，预测流感病毒疾病的危害与负担（对应“创新性成果”

第 2项，附件 1-1～1-3，4-1、4-3，8-1）；3. 参与建立了国家流感监测与预测预

警大数据平台，负责推动平台的测试、应用和推广（对应“创新性成果”第 2 项，

附件 1-1～1-3，4-1、4-3、4-6～4-9、8-1）。

姓名：吴爱平

排名：3

职称：研究员

行政职务：无

工作单位：苏州系统医学研究所

对本项目的贡献：1. 参与了流感病毒抗原变异预测模型 PREDAC 的方法学开发、

软件平台构建以及应用，系统研究了不同亚型流感病毒的抗原演化规律和全球传

播规律（对应“创新性成果”第 1 项，附件 1-3，4-1、4-8、4-9、4-11、4-

13，8-4）；2. 共同开发了流感病毒基因组共进化网络模型，发现了流感病毒抗

原变异与共进化网络之间的相关性（对应“创新性成果”第 1 项，附件 1-3，4-

2，8-4）；3. 提出了流感病毒的危害性早期评估模型，发现病毒超额死亡和抗原

变异之间的关联性（对应“创新性成果”第 2项，附件 1-3，4-1、4-3、4-4，8-

4）。

姓名：杨磊

排名：4

职称：副研究员

行政职务：无

工作单位：中国疾病预防控制中心病毒病预防控制所

对本项目的贡献：参与建立国家流感监测与预测预警大数据平台，建立人机交互

模型（预测结果查询、图表展示、病毒变异网络展示、地图展示），建立多元数

据整合模型（流行病学、病原学、基因组学、地理信息、气候数据等）和数据库，

为我国流感病毒变异预测、流行趋势与风险评估提供了新技术和新方法，是平台

运行的核心技术支持，为平台的测试、应用和推广做出了重要贡献（对应“创新

性成果”第 3项，附件 1-1、1-2，附件4-6、4-8，附件8-1）。

姓名：彭友松

排名：5

职称：副教授

行政职务：无

工作单位：湖南大学

对本项目的贡献：1. 参与并建立了流感病毒抗原变异模型 PREDAC 的在线软件平

台,并使用基于该平台的计算模型和软件研究流感病毒的抗原进化和推荐流感疫苗

（对应“创新性成果”第 1、2项，附件 1-3，附件4-7、4-8、4-10、4-16，附件

8-2、8-3）；2. 参与病毒基因组共进化网络模型对应的 R语言软件包 cooccurNet

开发（对应“创新性成果”第 1、2项，附件4-5）；3. 在核苷酸水平上鉴定出多

个影响流感病毒治病性的分子标记物，整合流感病毒已知的分子标记物与抗原和

宿主等预测模型 ,开发了流感病毒预测预警一站式服务平台 FluPhenotype（对应



“创新性成果”第 3项，附件 1-3）。

姓名：杜向军

排名：6

职称：教授

行政职务：院长助理

工作单位：中山大学

对本项目的贡献：1. 参与完成病毒基因组共进化网络模型构建与分析（对应“创

新性成果”第 1 项，附件 4-2）；2. 设计基于序列的抗原预测模型，构建基于该

模型的疫苗推荐框架，完成针对 H3N2亚型的抗原演化分析，辅助完成针对 H1N1

的模型与分析，后续模型的优化等工作（对应“创新性成果”第 2项，附件 1-3，

附件4-1、4-6、4-15）。

姓名：王大燕

排名：7

职称：研究员

行政职务：主任

工作单位：中国疾病预防控制中心病毒病预防控制所

对本项目的贡献：参与并建立了流感抗原变异模型，将病毒基因序列和生物学特

征建立关联，预测抗原变异，为流感疫苗推荐提供了新方法，并推动在 WHO疫苗

推荐会中使用该方法（对应“创新性成果”第 1、2项，附件 1-3，附件4-1、4-6

～4-8、4-11）。

姓名：程根宏

排名：8

职称：教授

行政职务：所长

工作单位：苏州系统医学研究所

对本项目的贡献：指导完成病毒基因组共进化网络模型预测埃博拉病毒致病力的

应用工作（对应“创新性成果”第 2项，附件 1-6，附件4-4）。

姓名：金梅林

排名：9

职称：教授

行政职务：无

工作单位：华中农业大学

对本项目的贡献：参与完成中国的 H5N1禽流感病毒持续性的抗原变化研究工作。

对中国大陆不同地区新分离的218株高致病性H5N1禽流感病毒HA抗原谱分析，结

果表明 H5N1 可以分为 15个主要的抗原簇，其中 12个主要的抗原簇起源于中国；

发现中国大陆的 H5N1 地域性的扩展与显著的抗原分歧具有一致性；中国 H5N1 抗

原性的分歧能够导致全球H5N1 抗原性更为复杂（对应“创新性成果”第 1 项，附

件4-8）。

姓名：秦晓峰

排名：10

职称：教授

行政职务：无

工作单位：苏州系统医学研究所



对本项目的贡献：参与完成流感病毒聚合酶复合物序列，结构和功能研究，病毒

基因组中的共突变网络预测疾病致死率研究，不仅揭示了一种基于序列的新颖方

法来评估病毒暴发的严重程度，而且还为了解病毒进化背后共同进化的氨基酸的

动态网络提供指导（对应“创新性成果”第 2项，附件 1-6，附件4-4）。

姓名：邓立宗

排名：11

职称：副研究员

行政职务：无

工作单位：苏州系统医学研究所

对本项目的贡献：参与分析历次爆发的埃博拉病毒全基因组序列数据，构建共变

化网络模型，发现共变化网络结构变化同埃博拉病毒致死率之间存在显著的相关

性，基于这种相关性，对历次爆发的埃博拉病毒危险性进行了分析和预测，并构

建了危险性预测模型，该模型能为疫情防控决策提供重要依据（对应“创新性成

果”第 1、2项，附件4-4~4-6，附件8-2）。

姓名：李肯立

排名：12

职称：教授

行政职务：院长；主任

工作单位：湖南大学

对本项目的贡献：1. 参与完成流感病毒的抗原变异预测模型和软件的开发（对应

“创新性成果”第 1 项，附件 4-7、4-10、4-16）；2. 参与开发出病毒基因组共

进化网络模型对应的 R语言软件包 cooccurNet（对应“创新性成果”第 3 项，附

件4-5）。

姓名：杭海英

排名：13

职称：研究员

行政职务：无

工作单位：中国科学院生物物理研究所

对本项目的贡献：参与完成病毒基因组共进化网络模型构建工作（对应“创新性

成果”第 1项，附件4-2）。

姓名：黄浩龙

排名：14

职称：助理研究员

行政职务：无

工作单位：中国医学科学院基础医学研究所

对本项目的贡献：协调管理本项目的实施，收集整合病毒基因组数据，参与了发

展整合的方法系统地分析流感病毒基因复制的结构基础和分子机理项目工作（对

应“创新性成果”第 1项，附件8-3）。

主要完

成单位

情况

单位名称：中国医学科学院基础医学研究所

排名：1

对本项目的贡献：中国医学科学院基础医学研究所在本项目的研发过程中，为蒋

太交研究员团队提供了全方位的硬件支撑、软件支持和人才培养等，并支持建设

了中国医学科学院生物医学大数据研究中心，蒋太交研究员任大数据中心主任。



在本项目中，中国医学科学院基础医学研究所主要贡献有：1) 参与完成了流感病

毒H3N2亚型抗原变异预测模型及其抗原演化研究工作；2) 参与完成了抗原变异

软件的开发工作；3) 主要完成了流感病毒H1N1亚型抗原变异预测模型及其抗原演

化研究工作；4) 主要完成了流感病毒 H5N1亚型，抗原变异预测模型建立、软件

开发以及抗原进化研究工作；5)主要完成了流感病毒 A型通用型抗原变异预测模

型建立和软件开发工作；6) 主要完成了基于抗原变异预测模型的流感疫苗株推荐

方法在国家流感中心的应用工作；7) 主要完成了流感病毒的基因型演化研究工作；

8) 参与完成了病毒基因组共进化网络模型相关软件开发工作；9) 主要完成了病

毒基因组共进化网络模型在预测埃博拉病毒致病力应用开发工作。

单位名称：中国疾病预防控制中心病毒病预防控制所

排名：2

对本项目的贡献：中国疾病预防控制中心病毒病预防控制所（国家流感中心）是

WHO流感参比和研究合作中心，也负责和管理我国流感监测网络（覆盖我国 31个

省、自治区、直辖市，包括 554家哨点医院和 408家网络实验室）。中国疾病预

防控制中心病毒病预防控制所基于自身业务优势提出本项目的科研需求：①实时

监测流感活动水平和流行趋势；②实时追踪流感病毒变异，及时发现新型流感病

毒，并做出预警；③为全球及我国流感疫苗株的推荐及抗病毒药物的使用提供依

据；④为流感大流行的准备和应对提供技术支撑。在本项目中，中国疾病预防控

制中心病毒病预防控制所的主要贡献是：依托国家流感中心常年监测数据，建立

了流感流行多元数据整合模型及数据库，为本项目研究提供了核心原始数据支撑，

并对本项目合作团队开发的一系列关键模型、方法及平台进行了测试与应用推广。

具体包括：1）参与建立了基于基因序列数据的季节性流感疫苗推荐新方法，实时

提供新的数据对方法进行验证和改进，负责每年向 WHO推荐季节性流感疫苗候选

株；2）建立了病毒变异特征与疾病严重程度的相关性模型，预测流感病毒的疾病

危害与负担；3）建立了国家流感监测与预测预警大数据平台，为我国流感病毒变

异预测、流行趋势与风险评估提供了新技术和新方法。

单位名称：中国科学院生物物理研究所

排名：3

对本项目的贡献：中国科学院生物物理研究所是国家生命科学基础研究所，对本

项目前期探索性研发起着重要的支撑作用，为蒋太交研究员团队提供了优越的科

研条件和学术环境，为本项目的前期研究提供了重要保障。在本项目中，中国科

学院生物物理研究所主要贡献有：1) 主要完成了流感病毒 H3N2亚型抗原变异预

测模型及其抗原演化研究工作；2) 重点完成了流感病毒 H7N9 亚型的抗原表位推

断研究工作；3) 重点完成了病毒基因组共进化网络模型研究工作；4) 参与完成

了病毒基因组共进化网络模型在预测埃博拉病毒致病力应用开发工作；5) 重点完

成了季节性流感病毒导致的超额死亡大小与病毒发生的抗原变异之间存在强烈正

相关的研究工作。

单位名称：湖南大学

排名：4

对本项目的贡献：湖南大学建有“湖南大学生物医学研究与测试平台”，设备先

进，开放共享，为彭友松副教授团队提供了优越的研究平台和融洽的学术环境。

在本项目中的主要贡献有：1. 发明了流感病毒抗原变异预测模型 PREDAC 的在线

软件平台，并使用基于该平台的计算模型和软件研究流感病毒的抗原进化和推荐



流感疫苗；2. 开发出病毒基因组共进 化网络模型对应的 R 语言软件包

cooccurNet。

单位名称：苏州系统医学研究所

排名：5

对本项目的贡献：苏州系统医学研究所为参与本项目的研发团队提供了全方位的

科研支撑条件，顺利地推动本项目的良性进展和产出。提供了一套高性能计算集

群，为数据分析和建模提供了硬件支撑。软件设施上，建设了一个高通量测序平

台及全基因组数据分析软件框架，覆盖了所有病毒基因组的数据分析需求。在研

究所支持下，建成了将近 30人的专业传染病生物信息学研究团队，在流感病毒的

溯源、分化、共进化分析和抗原变异方向上有一系列新发现，特别是对于流感病

毒基因组共进化网络模型的优化应用，和流感病毒抗原变异预测模型的优化及应

用等进展上有显著贡献。

单位名称：华中农业大学

排名：6

对本项目的贡献：华中农业大学为金梅林教授研究团队在参与本项目研究过程中，

提供了必要的科研设施和经费保障，主要贡献有：持续跟踪动物流感病毒分子演

化，新发现 11 种重组流感病毒，并对中国的 H5N1禽流感病毒持续性的抗原变化进

行了研究，揭示中国的 H5N1禽流感病毒抗原变化能够导致全球 H5N1 抗原性更为

复杂。


