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制氢余热让海水多产一份淡水

利用丰富的海水资源电解制

氢，一直是个极具前景的设想。

然而，海水中的盐分往往会带来

棘手的难题——直接电解不仅容

易引发副反应、腐蚀电极，还会导

致膜组件堵塞。

目前工业界多采用“先淡化、

后电解”的折中方案。但这又引

发了新的资源浪费：淡化和制氢 2

套系统相互独立，制氢所需的淡

化水需要耗能制备；与此同时，现

有的商业化碱性电解水装置在运

行中，约有 30% 的电能会转化为

80~90℃的低品位余热，为了防止

设备过热，还得额外消耗电力和

冷却水来散热。

能不能让电解槽产生的废热

去承担海水淡化的工作，既供应

制氢，又额外产出淡水？

中国科学院大连化学物理研

究所邓德会、刘艳廷团队将这一

设想变成了现实。2026年 9月 15

日，相关研究发表于《Nature En‐

ergy》。

研究人员的核心思路，是将

碱性水电解与负压低温蒸馏技术

结合在一起。通过降低系统内部

压力，海水的沸点被大幅拉低，在

实验中仅需约 44℃即可蒸馏。这

意味着，电解槽排出的低品位余

热刚好足够用来驱动海水淡化。

在这一过程中，水蒸气冷凝变成

纯净淡水，盐分则被截留在浓缩

海水中。

为了验证这套工艺的实战能

力，团队先建成 20 kW中试系统，

产氢量达到 3.8 Nm3/h，同时联产

淡水 1.2 kg/h。进一步放大至

250 kW 后，系统产氢量达到 48

Nm³/h，氢气纯度达到 99.9999%，

并在满足制氢自身用水需求的同

时联产淡水 31.6 kg/h。Nm3表示

气体在标准状态下的体积（标准

立方米）。

2 个系统分别开展了跨度

100 d和 40 d的稳定性测试，采用

每天启停、稳态负荷运行 4 h的方

式。与仅采用淡水的传统碱性电

解制氢相比，250 kW 耦合系统的

电能利用率提高14.4%。

（综合：《Nature Energy》、

中国科学院大连化学物理研究所

官网）

AI虚拟细胞可以帮人类试药
吗？

生命现象看似复杂、随机，背

后却隐藏着严密而深刻的秩序。

这种生命的内在秩序究竟是什

么？长久以来，无数探索者以非

凡的智慧、卓绝的努力和极大的

耐心孜孜求索，推动生命科学取

得了一系列伟大发现。今天，在

人工智能时代，新一代科学家正

在探索生命奥秘的新路径。

继在蛋白质结构预测等单类

生物分子研究领域取得一系列突

破后，人工智能正逐步拓展至细

胞这一生命活动基本单元的研

究。近两年来，虚拟细胞研究逐

渐成为全球“AI+生物医药”领域

研究与转化的前沿方向，并有望

对生物医药、生物制造、农业生产

等领域产生颠覆性影响。

然而，如何构建具有实际应

用价值的虚拟细胞？什么样的数

据才能支撑有效虚拟细胞模型的

构建？又应如何科学评估虚拟细

胞模型的性能？

西湖大学郭天南团队联合北

京大学等机构，建立了一款名为

ProteinTalks的虚拟细胞模型。该

模型能够学习蛋白质在药物作用

下的动态变化轨迹，进而预测药

效并筛选候选药物。2026年 9月

9日，相关研究发表于《Nature》。

蛋白质是细胞功能的主要执

行者，也是绝大多数药物的直接

作用靶点。捕捉它们的动态变

化，第一步在于合理的数据采集。

研究团队先通过密集时间点测试

识别出药物作用的不同阶段。结

果显示，给药后 6 h，药物作用机

制相关通路最为突出；随后，细胞

的代谢和周期开始发生显著改

变；到了 48 h，细胞死亡相关通路

变得更为明显。

基于这一规律，团队最终选

择在给药前（0 h）以及给药后 6、
海水制氢和淡水联产250 kW设备

（图片来源：《Nature Energy》）
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24和 48 h进行系统性测量。研究

覆盖了 18株乳腺癌细胞系、63种

小分子药物以及 59 种药物组合，

获得了蛋白质丰度测量值及配套

的药效数据。这种纵向采样策略

将原本孤立的静态“快照”串联成

了动态轨迹，为模型提供了至关

重要的动态信息。

数据备齐后，模型如何将微

观的“蛋白质表达量的变化”与宏

观的“药效”建立联系？Protein‐

Talks 从给药前的蛋白质表达量

的信息和药物靶点出发，利用神

经常微分方程推演蛋白质表达量

随时间的连续变化。更为关键的

是，研究人员将“蛋白质表达量变

化预测”与“药效预测”放在一起

进行联合训练，而不是拆分为 2

个互不相干的独立任务。这使得

模型不仅能学会分子随时间演变

的规律，也能深刻理解这些变化

如何决定最终的药物效果（包括

单药疗效和双药协同作用）。

团队利用 4 株三阴性乳腺癌

细胞系和 81 种未参与模型训练

的抗癌化合物进行了

独立测试。在研究设

定的比较框架下，Pro‐

teinTalks凭借较少的参

数和训练数据，取得了

优于所选转录组对照

模型的药效预测效果，

展现了轻量化架构的

优势。

除了预测药效，该

模型还能评估蛋白质

对预测结果的贡献度，

为解释耐药机制提供

线索。例如，团队据此

识别出一种与抗微管

类 药 物 疗 效 密 切 相 关 的 蛋 白

AKR1C3。随后，他们在一种三

阴性乳腺癌细胞 BT20 细胞系中

通过实验降低了该蛋白的表达，

结果发现 BT20 细胞系对化疗药

物多西他赛的敏感性显著增强。

这一结果为计算模型提出的假设

提供了实验支持。

研究更近一步评估该模型临

床转化的潜力。团队进一步分析

了 501 名三阴性乳腺癌患者的回

顾性数据，发现模型能够依据治

疗前的蛋白质信息和治疗方案，

将患者划分为总生存期、无复发

生存期不同的亚组，不同亚组之

间的预后确实有显

著的差异。此外，

利用 3 个患者来源

肿瘤类器官的基线

蛋白质组信息，团

队从约 3000 种化

合物中筛选出了一

批潜力药物。在类

器官实验中，部分

候选药物展现出的

半数抑制浓度（IC50）甚至低于临

床标准治疗的化疗药物顺铂。

（综合：《Nature》、西湖大学官网、

北京大学定量生物学中心官网）

“通才”AI辅助腹部CT诊断

腹部计算机断层扫描（CT）

的阅片工作向来是一场“大海捞

针”——肝脏、胰腺、胃肠道等众

多器官交织在一起，细微的病变

极易淹没在海量的影像细节中。

过去，医学影像 AI试图分担这一

压力，但它们多是依赖海量人工

标注数据“喂养”出来的“专科医

生”，往往只擅长识别特定疾病。

一旦要求它们跨越到更多器官，

或是面对不同医院的数据时，不

仅标注成本高昂，诊断性能也会

大打折扣。

浙江大学医学院附属第一医

院梁廷波团队联合阿里巴巴达摩

院等机构，提出面向腹部CT诊断

的“通才”人工智能模型——RA‐

DAR。2026 年 9 月 17 日，相关研

究发表于《Science》。

RADAR 之所以能成为“通

才”，秘诀在于它摒弃了传统的人

工画框标注，转而直接从真实的

“CT 影像+临床报告”中自主学

虚拟细胞模型可预测药效

（图片来源：作者团队）

增强全腹部CT未见病变

（图片来源：Getty Images）
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