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摘要 系统生物学是继基因组学、蛋白质组学之后一门新兴的生物学交叉学科，代表21世纪生物学的未来.最

近，系统生物学研究机构纷纷成立.在研究上，了解一个复杂的生物系统需要整合实验和计算方法.基因组学

和蛋白质组学中的高通量方法为系统生物学发展提供了大量的数据.计算生物学通过数据处理、模型构建和理

论分析，成为系统生物学发展的一个必不可缺、强有力的工具.在应用上，系统生物学代表新一代医药开发和

疾病防治的方向.
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    生物学研究的最终目标是了解生物系统的所有

组分和运行机制.1953年Watson和Crick建立了

DNA双螺旋结构模型，从根本上改变了生物学研

究.在此基础上发展的分子生物学使得生命的几乎

每一个现象，如遗传、发育、疾病和进化等，都能

从分子机制上得到诊释.自此，基于物理和化学的

基本规律，生物学研究更多地进人了对生命现象进

行定量描述的阶段.分子生物学的飞速发展极大地

推动了我们从分子组成水平对生物系统的深人了

解.基因组计划的成功使我们了解了包括大肠杆

菌、酵母、线虫、果蝇、小鼠等模式生物和人类的

所有遗传信息组成，大规模的基因和这些基因产物

的功能正在得到揭示，大规模的基因表达图谱正在

获得〔’，，〕.蛋白质组学的发展使得我们对生物系统

所有蛋白质的组成和相互作用关系有了更深的了

解.同时，基因敲除和RNA干扰技术正在被广泛

应用于基因功能的阐明.这些研究方法着眼于将生

物系统分解，或还原成各个组成部分，所以仍属于

分析方法或还原方法 (reduction approaches).在过

去的半个多世纪里，生物学和医学的研究主要是利

用还原方法来探求生命系统的本质.这些研究已经

取得大量和重要的关于生物学 “部件”的事实，特

别是单个基因和蛋白质的结构和功能.尽管积累了

越来越多的单个生物学 “部件”，但是我们对它们

在系统水平的协同行为缺乏具体和深人的认识，更

谈不上它们系统协同行为的变化是怎样导致人类的

疾病和其他相关的生命现象，例如人类发育和思

维.因此，如何基于传统的 “还原主义生物学

( reductionist biology)”来构建整个生物系统关系图
并了解它们是怎样组装成一个系统，以及该系统的

特性和动态变化，是现代生物学一个新兴的研究领

域— 系统生物学所关心的问题.

    系统生物学是继基因组学、蛋白质组学之后生

物学的一门新兴学科，代表21世纪生物学的未来.

系统生物学是采用系统科学的方法，将生物过程不

是作为孤立的很多部分而是作为整个系统来定量研

究.它借助和发展多学科交叉的新技术方法，研究

功能生命系统中所有组成成分的系统行为、相互联

系以及动力学特性，进而揭示生命系统控制与设计

的基本规律.系统生物学将不仅使我们全息地了解

复杂生命系统中所有成分以及它们之间的动态关

系，还可以预测如果这个系统一旦受到了刺激和外

界的干扰，系统未来的行为是什么，更可以使我们

据此寻找综合性的方法去治疗疾病而不是简单地针

对单独靶点进行治疗.

    从系统理论和系统水平了解生物系统并不是一
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个刚提出的概念.维纳 (Wiener)是最早提出从系

统科学的角度了解生命现象的先驱者之一，他的研

究导致了生物控制论的诞生[’〕.奥地利科学家贝

塔兰菲 (L. Bertalanffy)以生物学家的身份去思考、

研究并提出“一般系统论” ( general system
theory)，然而其一般系统论并不仅仅用于生命科

学，同样也适用于物理学、心理学、经济学和社会

科学等各门学科.这些努力由于对生命过程中分子

机制的有限了解，并没有取得太大的进展.系统生

物学的现在提出并不是偶然的，而是建立在当前我

们在分析方法取得飞速进展的基础上，建立在分子

水平对大量基因和蛋白质了解的前提下.因此，虽

然不是第一次提出从系统层次了解生命系统，系统

生物学是第一次有可能整合从分子到系统水平的所

有信息去系统地了解生命.系统生物学和人类基因

组计划有着密切的关系，正是在基因组学、蛋白质

组学等新型大科学发展的基础上孕育了系统生物

学[[4].反之，系统生物学的诞生进一步提升了后

基因组时代生命科学的研究能力.人类基因组计划

主席柯林斯在被问及对未来基因组研究的发展趋势

的看法时说:下一步将进人系统生物学研究阶段.

    系统生物学的现在提出还得益于多学科交叉.

以工程和计算机为代表的多学科在生物学领域的融

合大大推进了对基因产物 (特别是蛋白质)特性

和功能进行研究的高通量实验技术的广泛应用〔’〕.
我们对生物学数据的积累速度成数量级地增长.如

何从大量的数据中形成理论和生物分子在系统水平

的行为是系统生物学研究的目标.因此，从狭义上

讲，系统生物学是基于基因组学、蛋白质组学等为

核心的实验技术，通过多学科交叉从整体水平分析

和计算模拟复杂生命现象并最终通过设计和改造来

控制生命系统的一个研究领域.由于各个学科在生

物学领域的渗透和各种新型先进的生物学研究手段

和分析思路在传统生物实验室中的应用，系统生物

学的概念和思路已经在逐渐地改变我们传统的研究

思维.就目前而言，系统生物学主要是作为一种思

路和概念存在，当这概念成为现实，就会不断影响

未来生物学的研究、教育和生物学技术，最终会导

致这个新研究领域的成熟和具体化.

医学和生物学的核心驱动力”.基于这一信念，胡

德在1999年年底辞去了美国西雅图市华盛顿大学

的职务，创立了世界上第一个系统生物学研究所

(Institute for Systems Biology).系统生物学开始弓}
起了广泛的关注.美国加州理工学院、麻省理工学

院和哈佛大学等纷纷成立了系统生物学研究机构.

我国学者也注意到这一趋势，相继成立了系统生物

学研究机构，如中国科学院生物物理研究所于

2003年成立了系统生物学研究中心，上海交通大

学、中国科技大学也相继成立了系统生物学研究中

心或系.

    自2000年起，分别在日本、美国、瑞典和美

国，每年举行一次系统生物学国际会议，2004年
的第5次会议则在欧洲举行.2003年，在荷兰和

美国系统生物学研究院还分别举行了国际会议.

2004年2月，酵母系统生物学联盟继2003年召开

第一次国际会议后，又出版了关于系统生物学的白

皮书.2004年3月，冷泉港实验室举行了第二届

关于系统生物学的冬季生物技术会议，主题是转录

调控的基因组学方法.2004年8月，美国加利福

尼亚举行了关于分子系统生物学的国际会议，主题

是基因通路，动力控制，软件的发展和整合.

    从系统生物学研究院和几次国际学术会议看，

系统生物学的研究方向主要有:蛋白质组学;转录

组学;遗传网络;代谢网络、发育;空间、结构系

统生物学;硅细胞;超细胞系统生物学;计算生物

学;软件构架，系统生物学研究的软件平台;系统

分析，模式识别，动力系统理论和代谢控制分析.

采用的模式生物和模式细胞有:嗜盐菌、酵母、海

胆、果蝇、鼠干细胞等;生物体系有:过氧化酶、

半乳糖利用、发育、免疫、核一质转移等;联系的

疾病有:传染病如艾滋病、自身免疫性疾病和炎

症、糖尿病、心脏病、肿瘤等.

    虽然系统生物学在国际科学界正处于启动阶

段，但在新药研发、疾病防治、优良种质资源培育

等方面有着广阔的应用前景，越来越受到各国科学

家的重视.可以预计，未来的系统生物学将不仅推

动生命科学和生物技术的发展，而且对整个国民经

济、社会和人类本身产生重大和深远的影响.

1 系统生物学的发展态势

    作为人类基因组计划的发起人之一，美国科学

家莱诺伊·胡德 (Leroy Hood)也是系统生物学的

创始人之一 胡德认为 “系统生物学将是21世纪

2 系统生物学的主要研究内容

    系统生物学的研究范围非常广泛，其研究内容

主要涉及到系统结构的确认、系统行为的分析、系

统控制规律的归纳和系统的设计.系统生物学的研
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究流程包括 (图1):a.针对选定生物系统进行实

验设计，了解系统所有的组成成分，如基因、

RNA、蛋白、膜脂等;b.通过系统行为动力学的

分析，总结系统的设计和控制规律;c.最后通过

总结的规律来提出新的实验设计，验证系统模拟的

正确性.下面针对这三个环节中的具体内容和方法

学进展作简要的介绍.
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Fig. l  Framework for systems biology [61
      图1 系统生物学的研究流程

2.1 系统结构分析

2. 1. 1  DNA测序和基因组学

    大规模、全自动DNA测序和基因解析给我们

提供了大量物种的全部“零件和部件”[’」，也就是
整个基因组甚至蛋白质组的组成.迄今为止，包括

人类基因组和我国水稻基因组在内的200多个物种

已全部测序完毕，更多的物种已经在测序的流水线

上.目前，除了继续测定新物种的基因组序列外，

基因组学的研究开始将焦点转移到大规模地测定单

核昔酸多态性和寻找单核昔酸水平的遗传变化与疾

病的关系〔8, 9].与此同时，对基因表达活动也进行
大量的研究.对cDNA大规模测序产生了大量的表

达序列标签 (Expressed sequence tags, EST)数据
对了解特定细胞和组织的基因转录具有重要意义.

大规模的高通量的DNA芯片技术可以同时检测上

千个基因的表达活动，这为系统分析基因和蛋白质

的功能和研究它们系统行为提供了大量的数据.

2.1.2 蛋白质组学

    与相对成熟的基因组学相比，我们对蛋白质的

认识还是比较贫乏的.为加快对蛋白质知识的积

累，国际上萌生了一门在整体水平上研究细胞内蛋

白质的组成及其活动规律的新兴学科— 蛋白质组

学.蛋白质组学的研究是一项系统性的多方位的科

学探索.其研究内容包括:蛋白质结构、蛋白质分

布、蛋白质功能、蛋白质的丰度变化、蛋白质修

饰、蛋白质与蛋白质的相互作用、蛋白质与疾病的

关联性.可以说，蛋白质组学的发展既是技术所推

动的也是受技术限制的.蛋白质组学研究成功与

否，很大程度上取决于其技术方法水平的高低.蛋

白质研究技术远比基因研究技术复杂和困难.蛋白

质有着复杂的翻译后修饰，目前已发现200多种蛋

白质翻译后修饰，如常见的磷酸化和糖基化修饰

等，给分离和分析蛋白质带来很多困难.此外，通

过表达载体进行蛋白质的体外扩增和纯化也并非易

事，从而难以制备大量的蛋白质.蛋白质组学的兴

起对技术有了新的需求和挑战.蛋白质组的研究实

质上是在细胞水平上对蛋白质进行大规模的平行分

离和分析，往往要同时处理成千上万种蛋白质.因

此，发展高通量、高灵敏度、高准确性的研究技术

是现在乃至相当一段时间内蛋白质组学研究中的主

要任务.

    质谱技术 (mass spectrometry, MS)在蛋白质

组研究中的应用主要在于大规模鉴定蛋白和蛋白质

翻译后修饰.定量质谱技术与二维凝胶电泳技术的
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结合可以应用于差异显示蛋白质组学的研究.色谱

串联质谱联用技术 (liquid chromatography ( LC)/

tandem mass spectroscopy)近IL年来得到迅速发展.
尤其是多维色谱质谱联用蛋白质鉴定技术 (multi-

dimensional    liquid    chromatography                      proteion

identification technique, MudPIT)应用于所谓的鸟
枪法蛋白组学 (shortgun proteomics)战略推动蛋白
质鉴定迈向快速高通量，并可实现对低丰度蛋白质

的鉴定.最近这种MudPIT技术及鸟枪战略应用于

小鼠皮质神经原细胞 (cortical neuronal cells)蛋白

质组分析，大约4 542个蛋白 (约占小鼠所有已知

蛋白总数的16%)被鉴定[10]，充分显示该技术的

优越性.ICAT ( isotope coded affinity tags)同位素
标记亲和标签技术[川是一种蛋白质差异表达分析

新技术，它无需繁冗的二维凝胶技术，实现同时对

某一蛋白质组中大多数蛋白相对量准确定量，开启

定量蛋白质组学新篇章，成为蛋白质组研究又一里

程碑式的技术革命.借助定量蛋白质组技术，我们

可以系统性地了解细胞内蛋白质水平究竟发生了什

么变化，为深人系统性地理解生物体如何作为一整

体系统应答外部或内部某种变化提供依据.

    除了对蛋白质的鉴定以外，另一个蛋白质组学

研究的重要领域是分析蛋白质之间的相互作用.酵

母双杂交系统自建立以来已经成为分析蛋白质相互

作用的强有力的方法之一 最近，该方法已经用来

大规模研究线虫和果蝇蛋白质组的相互作用[12,137
近年来发展的生化方法分离蛋白质复合体再通过质

谱的鉴定技术在蛋白质相互作用的研究中取得了很

大的进展.其中，被称为串联亲和纯化的方法，由

于其快速和高得率的蛋白质复合体的分离，以及温

和的洗脱条件，在大规模的蛋白质相互作用网络的

研究中得到了成功应用[147.基于荧光共振能量转

移 (FRET)的技术研究蛋白质在活体的相互作用

及其动力学特性也将会得到广泛的应用.蛋白质芯

片可以在一个非常小的几何尺度的表面积上，集成

多种活性蛋白质，仅用微量的生物 (生理)的采

样可以同时检测和研究不同的分子、包括分子之间

的相互作用以及基因的表达，获得各种条件下分子

组的条件变化，从而可以获得生命活动的规律.

    对生物系统结构的了解需要大量的数据收集，

因而未来系统生物学仍需发展可靠、大规模、微型

化、多线程数据收集技术，以及多种方法的联用，

包括质谱、芯片技术、大规模的遗传、基因水平操

作方法的整合.

2.2 系统行为的分析和系统控制规律的归纳

    对系统行为和特性进行精确数量化的描述和模

拟是我们了解系统的一个重要途径.生命体系是一

个非常复杂的系统，即使是简单的单细胞生物，例

如细菌，虽然我们已经知道它的整个基因组和蛋白

质组，但是我们对它们的空间结构、特性和功能的

了解还是远远不够的，更何况它们在系统水平表现

的相互关系的行为.目前我们能够得到大量关于不

同生物体系的数据，但是要从这些数据中形成规律

并不是一件显而易见的事情.了解一个复杂的生物

系统需要整合实验和计算方法.通过数据处理、模

型构建和理论分析，计算生物学成为系统生物学发

展的一个不可或缺、强有力的工具.这里我们通过

对目前计算生物学在系统生物学中的应用来跟踪系

统生物学理论的形成和发展.目前计算生物学在系

统生物学的主要作用是:a.通过对前述大量数据

的处理来了解系统 “部件”的特性和功能;b.解

析和定义复杂系统的功能和结构层次;c.分析系

统的特性和行为.

2.2.1 生物系统基本的结构和功能单位的了解和

描述

    系统地解析基因和基因产物 (特别是蛋白质)

的结构和功能是后基因组时代研究的热点，也是系

统生物学发展的基础.大规模的各种实验数据的产

生，积累了对基因和蛋白质各方面特性的描述.但

一张DNA芯片、双向电泳或通过酵母双杂交得到

的蛋白质一蛋白质作用图谱只是告诉我们关于基因

和蛋白质的单个方面的特性，例如基因表达水平、

蛋白质物理化学特性和静态相互结合而已.另一方

面，由于各种实验手段和实验条件的局限性，这些

数据的重复性和可靠性并不是非常理想，例如同是

利用酵母双杂交研究酵母蛋白质组的相互作用，两

个实验室得到的结果只有不到20%的重叠[1s, 16]
不同的方法之间的重叠性就更加差了.因此，如何

从这些大规模、“噪音”很大的数据中来全面和准

确地解析基因和蛋白质的功能是目前计算生物学比

较活跃的一个方向.这主要包括统计分析和计算机

人工智能的方法.由于数据的不全面性和不准确性

以及计算方法的局限性，要全面和准确地解析基因

组和蛋白质组的结构和功能必须依赖传统的功能分

析和蛋白质晶体结构的解析、大规模可靠的基因和

蛋白质动态特性的分析和计算方法的改进.
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2.2.2 解析和定义复杂系统的结构和功能层次

    系统组成关系可以用网络来表示，因此网络分

析是研究系统的统一语言.和自然界其他系统一

样，生物学系统，包括蛋白质之间相互作用网络、

基因的转录调控网络和细胞之间的通讯网络都是复

杂的网络系统.系统的组成是分层次的，尽管很难

认同模块的具体组成，但是几乎所有的生物学家认

为生命现象在任何水平是都是由功能、结构模块组

成[171.利用计算机对基因调控和蛋白质相互作用

网络的模拟和分析表明，这些网络系统具有模块化

组成特征〔1s,19].  IhmelsE207利用循环定点计算方法

(iterative, fixed-point algorithm)从基因表达数据系
统地分析了功能模块的组成，并将酵母2000多基

因划分到交叉的86个功能模块 (overlapping

functional modules).最近，Tanay E 21〕整合多种类型
的数据进一步研究了酵母功能模块的组成.研究复

杂系统不同层次的结构组成可以了解系统结构组成

特征.Mil。等〔22深人地分析了自然界几种网络，

特别是生物学网络的结构组成.他们发现3至4个
基本元件 (例如蛋白质和基因)组成的反复出现

的特征网模体 (network motif)是复杂的自然界网

络结构组成的简单单元(simple building blocks).
非常有意思的是，这种描述复杂网络的简单结构模

体也反映了生物学系统功能的基本模式，例如在转

录调控中的反馈调控单元〔23,24]
    尽管这些对系统模块化的探索还是比较表面

的，但是我们已经意识到对网络即系统进行模块化

的研究是具体认识复杂网络功能的一个重要途径.

毫无疑问，对复杂的生物系统进行更深入的功能和

结构层次的研究以及识别与疾病和肿瘤相关的具体

结构模体和功能模块会是系统生物学发展的另一个

重要方向.

2.2.3 生物系统的特性和行为

    通过大规模的测序、基因表达和蛋白质特性的

分析，我们可以分析基因和蛋白质调控、相互作用

和其他功能相关网络系统的结构、动力学和演化特

性.系统演化规律选择了动力学特性，而系统的动

力学又反映了系统的结构特性，因此结构、动力学

和演化是系统密不可分的特性.

    我们前面简单地介绍了生物网络系统可以分解

为结构模体和功能模块.在结构上，系统表现出专

一性和稳定性 (specificity and stability), Maslov
等〔25 j定量地分析了蛋白质相互作用和基因表达调控

网络的结构特性，蛋白质的连接性 (connectivity) .

他们发现高密度连接性的蛋白质 (可以看作是hub)
之间的相互作用受到抑制，而主要相互作用发生在

高密度和低密度连接性的蛋白质之间.这种结构特

性减少了不同功能模块之间的“对话”( crosstalk )
和将有害的扰乱控制在单个的模块内，从而保证了

模块功能的专一性和系统的稳定性.生命系统是一

个随时间和空间变化的动态网络.Han等〔26〕将
DNA芯片数据作为动态的参数引人蛋白质相互作

用网络的分析，他们发现在蛋白质网络中存在两种

hub:一种是具有稳定作用的party hub，他们在低

层次的系统组成 (模块中)中起作用;另一种是

作用变化的date hub，他们在高层次上动态地联系

低层次的模块从而控制着系统的动态变化.同样，

生物网络系统是随不同的生理条件和环境变化而变

化.Luscomb。等〔271整合反映不同生理和环境条件
的DNA芯片数据和基因转录调控的信息，他们发

现，在不同的条件下，基因转录调控的网络系统的

hub，连接性和结构模体等结构特性发生明显的变

化，而且这种变化又体现了生命体系随生理和环境

要求的变化而变化.生物系统的演化规律在分子相

互作用水平也得到了部分印证.Wuchty等[2s」研究
表明，反映功能的结构花式可能代表了细胞网络系

统保守的结构单元.把生物体系特定模块的结构和

动力学放至生物进化和演化的内涵中，我们可以深

人了解使该物种与环境和其他物种区别开来的模块

物理和分子特征[29].

    在遗传和代谢调控网络中，通过计算机模拟还

观察到系统的复杂反馈过程中出现的另一个重要现

象，即震荡行为 (oscillations  ) [30,31]，这可能表明
了生命的节律在分子水平的机制.

2.3 根据系统模型指导实验和合成生物学

    目前，我们还缺乏对生物系统特性的精确定义

和描述.这是因为:一方面实验数据的不准确性和

不全面性可能导致我们对系统特性的肤浅理解;另

一方面，由于生物系统的复杂性，我们很难精确地

定义一个系统的特性.但是系统生物学的目标就是

要得到一个理想的模型，使其理论预测能够反映出

生物系统的真实性.根据修正后的模型的预测或假

设，设定和实施新的改变系统状态的实验，不断地

通过实验数据对模型进行修订和精练.虽然在高通

量实验基础上进行的大规模的计算分析告诉了我们

关于系统某些结构和动力学特性，但是我们还没有

通过计算模拟和实验观察精确地分析和描述特定的

生物系统，从而证明这些系统规律和设计原理〔321
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在这个意义上，实验设计和数学模拟小的生物系统

即合成生物学 (synthetic biology)是验证和探索复

杂系统规律和设计原理的一个重要手段.基于模型

的人T -设计遗传线路 (artificial genetic circuits)提
供了直接验证预测的基因调控的机制[”」.例如，

Becskei等〔34,35]设计一个简单遗传线路，验证了一
个转录因子通过自我负反馈调控使自己保持一个稳

态水平的基因调控机制.同样地，系统其他调控机

制，例如正反馈调控和开关调控都可以通过巧妙的

简单系统的设计和数学模拟能够观察到〔36,37]

3 系统生物学对未来生物医学的影响

    系统生物学将对未来的生物医学产生深远的影

响，将为未来的疾病预测、预防、个性化和系统化

的医疗带来全新的变革.比如，系统生物学的研究

使得疾病的模型可以从细胞模型上得到解释，而不

是基于传统的经验模型.快速和精确的系统行为的

模拟可以针对个体准确预测疾病的发生，以及设计

详细的预防措施.这种预防性、个性化的医学是系

统生物学的主要应用之一 又如，未来的药物设计

和治疗也将更好地反映每个病人系统水平的动态变

化.长期以来，研究人员只将注意力集中在单靶标

药物开发上，但是就像经济学家所说的那样，“只

改变一件事是不可能的”.如果只将那些你认为致

病的基因破坏，另外的某个基因或蛋白质可能又会

呈现相同的功能，病人仍将生病.相反，系统生物

学的方法能够识别出那些抑制药物活性或引起副作

用的反馈信息.系统药物治疗方案将代替现有的单

个药物治疗方案.系统药物治疗方案将采用一组药

物，在尽量降低负作用的前提下，发挥协同作用从

多层次达到疾病治疗的最佳效果.疾病的发生往往

体现在多个环节的失常上，通过系统生物学的研究

确定多个有效的控制靶点，针对这些靶点发展最佳

的系统调理方案，将会发展比现有的医学实践更有

效的控制生物系统的手段.此外，系统层次对生物

系统的模拟、控制和设计的了解有可能导致全新的

器官克隆的方法.当前的组织工程还局限于简单组

织的再生，系统生物学的研究成果将使得我们在将

来可通过所谓的 “闭环再生控制”精确设计、监

测和控制复杂器官，如心脏和肾的再生.正是由于

系统生物学在未来医学中的广泛应用，国际上一些

著名研究机构和医药公司相继展开了系统生物学的

研究.大型制药公司Eli Lilly就宣布将在未来5年
内投资1.4亿美元用于系统生物学研究.德国科教

部 (German Ministry of Science and Education，

BMBF)于2003年宣布将投人5 000万欧元用于资

助德国的系统生物学研究.新的资助项目将集中在

完全细胞模拟技术的研究上.所谓完全细胞模拟技

术是指能在非常精细的水平上模拟细胞的构成，分

子交互作用以及对外部环境事件的反映对细胞各个

组成部分的模拟技术.德国政府希望能通过这种细

胞模拟技术加强对疾病基本机制的理解.

    值得一提的是，从某种意义上说，系统生物学

在中国有很好的基础.中医中药在治病用药过程中

强调整体平衡，而不局限于某一种症状、组织、细

胞和/或具体的某个分子.中药作为一个复合体系，

作用靶点多，涉及多个基因和细胞，从整体上调节

人体的平衡和内环境的稳定.如果用自然科学传统

的分析型方法研究中医，关注一点而不及其余，显

然不能很好认识这种多靶点协同作用机制.中药多

是配方使用，配方则讲究配伍，不同种药物的配合

使用要符合 “君臣佐使”的指导思想.这实际上

就是系统论的思想.而在治疗上也十分注重个体的

差异以及人与环境间的关系，因人而异用药，达到

个性化的治疗.系统生物学正是为了从系统的角度

去了解生命体，从而为系统水平的治疗手段提供基

础，这与中医药的治病机理是不谋而合的.系统生

物学的研究将为中药现代化提供重要的理论基础.

开展系统生物学研究，将有可能从系统的角度诊释

中医药多靶点、平衡调理、标本兼治的治病机理和

分子机制.

    系统生物学是生命科学中的一个新兴领域.系

统生物学的研究还需要发展一系列新的分析方法、

测量技术、实验方法和软件工具，以及概念的突

破.虽然当前系统生物学还处于起步阶段，其研究

范畴、研究目标、研究方法和手段、应用范围都有

待具体的细化，但系统生物学对科学发现和未来医

学的重要性无疑使得该领域成为未来生物学中的重

要发展方向.
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Systems Biology:a New Field of Biological Science
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Abstract  Systems biologyis a newly-emerging interdisciplinary field of study that followson the foundation of
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