
2026年中华医学科技奖候选项目/候选人

公示内容

推荐奖种 医学科学技术奖（基础医学类）

项目名称 复杂疾病模式发现与精准预防

推荐单位

/科学家
陕西省医学会

项目简介

我国西部地区健康期望寿命（HLE）较东部地区少5.3年，其根本原因：医疗资源不均、经济水

平落后等多重约束并存。西部地区迫切需要兼具专家级诊疗水平与低医疗成本的数字智能医疗服

务体系。实现这一体系的核心路径在于从复杂疾病的动态演化中发现发生、发展的本质规律，进

而为精准预防提供科学依据。

为此，本项目在国科金等26个项目的持续资助下，历时12年联合攻关，从人群（宏观）—组织

（介观）—细胞（微观）三个维度层层深入，系统建立了复杂疾病演化本质规律挖掘的理论与方

法体系。取得三个层面的创新成果：

一、宏观人群层面：突破遗传混杂效应，构建多因素统一分析框架，提升疾病易感基因定位精准

性。针对大规模人群队列组学数据中遗传背景对分子表型的强混杂干扰，本项目创新性地将个体

分子水平、遗传背景与环境因素纳入统一统计建模框架，研发了MACAU、IMAGE等系列具有自

主知识产权的混合效应模型方法。从定量角度揭示：个体间基因表达与DNA甲基化差异约33%可

归因于遗传背景，为建立基于遗传与环境交互的风险预警模型奠定了方法论基石。

二、组织/细胞层面：攻克单细胞与空间组学统计难题，揭示组织微环境保守空间功能分区。在

组织与细胞分辨率水平，本项目针对单细胞和空间转录组数据的高稀疏性、强噪声及空间异质性

等统计挑战，研发了 SPARK、MOMF等高效稳健的统计模型与算法。应用上述方法，在多类型肿

瘤组织中发现了进化保守的“促纤维化基质区”与“免疫活跃区”空间结构，从介观层面阐明了肿

瘤免疫逃逸的微环境空间组织规律。这一发现不仅为理解复杂疾病发生发展提供了全新视角，也

为西部地区基层医疗机构利用低成本数字病理图像进行肿瘤微环境智能评估具有重要推广价值。

三、分子特征识别层面：发展高精度模式识别方法，筛选验证白血病关键标志物与分型模型。在

分子功能特征识别与疾病预测建模方面，本项目研发了 kernelPLS、LM等非线性模式识别与机

器学习方法，系统筛选了 Zyxin、CD33等具有潜在预后价值的标志物。该成果有望转化为低成

本分子检测试剂盒，为西部地区高危人群的精准筛查与分流提供指导。

本项目围绕“复杂疾病演化本质规律发现”这一核心科学问题，在Nature Methods等国际权威

期刊发表论文 30余篇，其中 8篇代表性论文累计他引 564次，引用期刊包括 Nature等顶级学

术期刊。研究成果获得Nature Methods编辑专访报道，美国三院院士、国际高水平杂志主编

高度评价与应用。项目主要完成人获得国家自然科学基金优秀青年科学基金项目资助，并作为第

一完成人获得陕西高等学校科学技术研究优秀成果奖一等奖1项。

本项目所建立的理论框架与方法体系，构成了面向西部地区的数字化智能医疗服务体系的核心技

术内核，能够支持从大规模人群筛查到单细胞精度的跨层次疾病模式发现，将有效缓解西部地区

优质医疗资源不足的困境，对缩小东西部HLE差距、落实健康中国2030战略具有重要的现实意

义和战略价值。
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完成人情况表

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

孙世权 1 西安交通大学 西安交通大学 教授 院长助理

对本项目的

贡献

孙世权沿传统的单一关联性分析研究，到传统组学整合分析研究，再到单细胞测序组学整合分析研究，在贝

叶斯统计理论框架下，构建了环境相关复杂疾病组学整合分析模型，研发了MACAU、SPARK一系列生物

多组学整合分析方法，基本完善了传统生物组学数据整合分析理论框架，为系统整合分析复杂疾病与其所涉

及的 DNA、RNA、蛋白等分子的交互致病作用研究奠定了方法学理论基础。是成果中第 1、2、3、6、7项

主要论文专著的第一完成人。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

樊越 2 西安交通大学 西安交通大学 副教授 无

对本项目的

贡献

提出了基于二项混合模型的甲基化数量性状基因座定位方法 IMAGE 该方法依托广义线性混合模型理论框架，

具有良好的统计学效能，为进一步阐明复杂疾病的内在分子遗传机制，揭示遗传对疾病的影响提供了新方法。

该研究方法从基因组层面完善了组学整合分析技术的框架。是成果中第 4项主要论文专著的第一完成人。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

孙茜放 3 西安石油大学 西安石油大学 讲师 无

对本项目的

贡献

主要针对传统组学与单细胞组学整合分析方法进行研究，开发了MOMF 等整合分析分型技术。该部分研究

内容构建了宏观人群层面与微观细胞层面桥梁，完善了组学整合分型技术中多层次组学整合分析的理论与方

法。是成果中第 5项主要论文专著的第一完成人。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

彭勤科 4 西安交通大学 西安交通大学 教授 自动化系系主任



对本项目的

贡献

彭勤科教授围绕基因及其表观遗传相关调控元件与疾病的关系为研究对象，开发了一系列应用于多种高通量

组学数据上的人工智能优化算法与深度学习方法，完成了多平台、多分辨率以及多接口支持下的组学数据分

析流程工具，为多角度、多模态综合视角下整合分析复杂疾病与分子标记物提供了理论基础，是代表性论著

6、7的通讯作者。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

张迪 5 西安交通大学 西安交通大学 讲师 无

对本项目的

贡献

张迪将系统流行病学分析方法应用于大骨节病病因研究中，实现了基因、甲基化、microRNA等大骨节病相

关分子标记物准确鉴定。是代表性论文专著 8的第一作者。

姓名 排名 完成单位 工作单位 职称 行政职务

熊咏民 6 西安交通大学 西安交通大学 教授 无

对本项目的

贡献

熊咏民教授主要从事复杂骨关节病的多组学整合分析研究，通过整合多重组学数据鉴定了多个大骨节病的关

键分子标志物。是代表性论文专著 8的通讯作者。

完成单位情况表

单位名称 西安交通大学 排名 1

对本项目的

贡献

成果完成项目组的单位西安交通大学，依托“环境与疾病相关基因”教育部重点实验室,“微量元素与地方病”

卫健委重点实验室以及公共卫生学院，开了系统流行病学理论与方法研究，取得了系统下的研究成果:主要

贡献为:围绕表达分析模型假阳性高、检验效能低、高维分子网络交互机制不明，单细胞测序组学分析中测

序数据及其稀疏又带有大量未知来源噪声等关键科学问题，研发出 SPARK、MACAU、IMAGE、PQLseq等

一系列复杂疾病模式分析方法。为成果中第 3、4、6项主要论文专著的第一完成单位。

单位名称 西安石油大学 排名 2

对本项目的

贡献

西安石油大学为本项目的第二完成单位，在项目完成期间与第-单位密切合作，为项目第 4完成人提供了充

足的人力、物力及财力支持;是成果中第 5项主要论文专著的第一完成单位。


