
本报讯（记者 梁 静） 5月 10日，记者从宁东能源化工基地
管委会获悉，今年，该管委会拨付千万元资金对首批 5家数字化
转型和智能改造试点企业予以奖补。

近年来，宁东基地深入贯彻数字中国战略，大力实施数字赋
能计划，坚持把产业数字化作为构建现代化经济体系，实现传统
产业转型升级的重要引擎，推动数字经济与实体经济深度融合。
以安全环保等工作为抓手，以不断丰富产业数字化应用场景为突
破，以宁东工业互联网和数字基础设施建设为重点，赋能传统产
业转型升级和高质量发展。

目前，首批企业积极开展生产控制装备智能化改造、数字化
基础设施和安全生产管控平台建设，取得了较好成效。宁夏新化
化工有限公司采用国内先进自动化、智能化设备，实现企业精细
化管理，提高产品品质，降低生产成本，在企业用工人数下降的同
时，生产效率大幅提高。宁东科技创业投资有限公司以工业互联
网平台为核心，在中试基地搭建了运营指挥中心及工业物联网平
台，有效提升了资源使用效率和安全管理水平。宁夏永农生物有
限公司加大设备智能化改造投入，建设安全管控平台，提高了公
司安全水平。宁夏金维制药有限公司通过自建工业互联网平台，
开发建设自动化控制系统，减少现场操作人员数量，提高办公效
率和生产效率。宁夏顺邦达新材料有限公司对生产线 200余个重
要点位的仪器仪表进行智能改造，开发生产智能化运营管理平
台，提升了产品稳定性和产品合格率。
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宁东基地为企业转型发展
插上“数字化翅膀”

许多研究人员认为蝴蝶最早在亚洲进化，但美国科学家主导
的一项全球基因分析表明，1亿年前，蝴蝶最早在北美“现身”。最
新研究结果可用于生成详细的蝴蝶家谱，有助进一步了解蝴蝶的
进化起源，以及它们在世界各地如何传播。相关论文刊载于最新
一期《自然·生态学与进化》杂志。

在最新研究中，佛罗里达大学的阿基图·卡瓦哈拉和一个国
际研究小组使用 28个不同博物馆收藏的标本，收集了来自世界
各地的蝴蝶数据。他们分析了近 2300种蝴蝶的 391个基因。这
些蝴蝶来自 90个国家，占所有已知蝴蝶属的 92%。

研究团队使用基因分析来确定蝴蝶家族何时分裂，并确定了
第一批蝴蝶最有可能的地理起源。他们估计，蝴蝶是在白垩纪早
期第一批开花植物繁殖后，从夜蛾进化而来的，大约发生在 1亿
年前。而且，蝴蝶的首次亮相似乎发生在北美洲。

最新分析显示，这些昆虫从北美洲扩散开来，先进入南美洲，
然后向西进入澳大利亚、亚洲和印度，接着拍打着翅膀飞入非洲，
大约 1700万年前到达欧洲。

研究团队还汇编了 31000多份蝴蝶幼虫吃掉的植物记录，重
建了这些植物与蝴蝶的进化过程。团队认为，第一批蝴蝶会咀嚼
豆科植物，如今，超过三分之二的蝴蝶种类进食同一科植物，约三
分之一的蝴蝶以两个或多个不同的植物科为食。他们指出，世界
各地有很多蝴蝶正在迅速消失，深入了解它们对某些寄主植物的
依赖程度，可为未来的保护工作提供信息。 （据科学网）

纽约大学一项新的长期研究发现，老年人经常使用互联网与
降低老年痴呆风险相关。

老年人认知能力下降是指思维、记忆与注意力集中出现困
难，而痴呆症患者的认知能力下降会更严重，已影响到社会交往
或职业活动。在这项长期研究中，研究人员追踪了没有痴呆症的
18154名成年人，年龄在 50岁至 65岁之间，最长期限 17年（中值
时间为 8年左右）。参加者每年接受两次关于认知能力的问询调
查，包括多长时间使用一次互联网，是“定时”还是“非定时”等。

研究人员发现，经常上网与较低的痴呆症风险之间有关联，
与非经常上网者相比，经常上网者的痴呆风险只有前者的一半左
右。研究人员认为，上网的有益性可能是源于人们上网会涉及广
泛的活动，如查看新闻、收发邮件、网上购物等。当然，这个“有益”
结论只在一定时长内有效，过度上网对认知健康同样有害。患痴
呆症的最低风险发生在一天使用互联网 6分钟到两个小时之间，而
一天使用互联网 6至 8个小时，则显示患痴呆症的风险最高。

研究人员表示，他们发现的是互联网使用与认知健康之间的
关联，并不完全等同于因果关系。也就是说，这不意味着老年人不
经常上网就会痴呆，或只要上网就能预防痴呆。（据《北京日报》）

老年人经常上网与降低痴呆风险相关

加拿大拉瓦尔大学等机构一项新研究发现，云层中含有耐药
细菌，这些细菌可以随着高空云层长距离传播。

研究人员日前在学术期刊《整体环境科学》上发表论文说，
2019年 9月至 2021年 10月间，他们使用高流量真空采样器在法
国中部多姆山山顶采集了 12组云层样本。

样本分析显示，平均每毫升云水含有约 8000 个细菌，其中
5%至 50%可能是活菌或具有潜在活力。这些细菌通常存在于植
物表面或土壤中，被风或人类活动带入大气层，其中一些参与云
的形成。

研究人员在这些细菌中发现了 29种对抗生素有耐药性的基
因亚型。平均而言，每毫升云水中含有 2.08万份耐药基因。

研究人员认为，云层可能是耐药细菌长距离传播的重要途
径，这种传播方式对人类健康的影响需进一步研究。

（据《北方新报》）

新研究在云层中发现耐药细菌

蝴蝶或一亿年前最先在北美“现身”

在科学家眼中，人类的基因富矿有两类，一种
是原本存在于基因组中但以前没被发现的，一种是
从零开始的，也就是新演化出的基因。前者证明，
人类的基因非常富有，后者证明人类还在演化。

希腊瓦里生物医学科学研究中心和爱尔
兰都柏林大学的研究人员几个月前在《细胞报
告》杂志上发表论文称，他们发现的 155 个新
基因来自 DNA 非编码区，即从“小开放阅读
框”发现的，这些微基因可以编码产生微小蛋
白（微肽），从而参与生命过程、生理功能和疾
病发生等。其中一些基因可以追溯到哺乳动
物的远古起源，还有一些基因被预测与人类特
有的疾病有关。

特别值得一提的是，研究人员在“小开放阅
读框”发现了人类独有的与心脏功能有关的新基
因——一种增强子 RNA（lncRNA）基因，它在小
鼠、狗、大鼠或鸡的任何组织中均未检测到直系
同源转录。而且，这种基因是在现代人类与黑猩
猩谱系分离后出现的。如果在进一步的研究中
证明，这种微基因是在最近几百万年内出现的，
那么这将成为人类基因不断演化并适应人体的
重要证据。

这种与人类心脏发育相关的增强子 RNA
（lncRNA）基因的明显作用可能涉及先天性心脏
病，比较典型的是法洛四联症，主要表现为 4种
先天性心脏缺陷：心室之间的间隔壁上有一个孔
洞、右心室和肺动脉之间的通道变窄、主动脉与
心脏的连接移位、右心室肌增厚。当然，如果演

化向好的方面发展，那么人类以后可能通过良好
的心脏成形和发育来减少先天性心脏病的种类。

在这 155个新基因中，研究人员通过试验还
发现有 44个基因与生长缺陷有关，证明它们在维
持人体健康的生命系统中具有重要性。有 3个新
基因被发现与人类某些特异性疾病相关，如肌肉
营养不良、视网膜色素变性和阿拉善综合征。

其实，包括人在内的大多数高级动物都是由
两性生殖细胞结合形成胚胎，并由胚胎发育
为成体的。在此过程中，某一基因的变化、在
胚胎不同时间的表达都有可能影响物种的发
育。对个体而言，可能涉及某一胚胎是否发
育正常或有畸形，而对群体来说，无数个体出
现基因突变，哪怕是同一基因产生变化，都可
能影响物种的进化方向。现在，研究人员从
一些动物的“小开放阅读框”中同样发现了影
响演化方向的基因，这说明其他物种也像人
类一样在继续演化。

总之，虽然目前在非编码区域内自发产
生新基因的确切机制尚不清楚，但随着研究
的不断深入，未来我们将有可能找到人类基
因组中更多的隐藏功能。研究人员指出，无
论是原本存在于基因组中但以前没有发现的
功能基因，还是人体从零开始新演化出的基
因，都证明人类还在通过与环境的交流和适
应来改变和维持基因，并持续演化，以适应环
境并获得更好的未来。

（据《北京日报》）

新基因研究表明人类仍在进化

基因，也称为遗传因子，支持着生命的基本构
造和性能。直到今天，人类对自身功能基因的数量
都是一个估值——2 万至 2.5 万个，且大量基因的功
能没有被发现，尤其是在一些非功能基因区（过去称
为“垃圾基因”区）中，仍然存在着许多未知基因等待
人类去发现和开掘。

希腊和爱尔兰的一项研究发现了155个来自独特
DNA区域的基因，这些新基因不是按“惯例”从已知基
因复制事件中产生的，而是从零开始，这表明，现代人
类仍在继续进化。今天，我们来说说基因解密为何困
难重重，以及新基因的发现与人类继续进化的关系。

人类从非洲南方古猿演化而来，这是目前国际科学
界的主流认知。南方古猿是人科动物一个已灭绝的属，
被认为是从猿到人转变的第一阶段。因此，人类的基因
最早溯源应当是南方古猿。

南方古猿有很多分支，如阿法种、非洲种（纤细种）、
粗壮种以及鲍氏种。研究人员对这 4个种系如何演化、
谁与谁有着祖先和子孙的关系、谁又直接演化为现代
人，有不同的见解。比较一致的意见是，最早的阿法种
经过演化分为两支，一支经过非洲种发展成粗壮种，最
后在大约距今 150万年前绝灭了；另一支则向着现代人
类的方向演化，经过能人、直立人，直到现代人。

为了搞清楚人类基因的奥秘，1990年，人类基因组
计划正式启动，我国科学家与美国、英国、法国、德国、日
本科学家共同参与其中。科学家认为，人类基因组计划
可比肩阿波罗计划，是人类科学史上的一个伟大工程，
也被誉为生命科学的“登月计划”。

2003年 4月 14日，人类基因组计划的测序基本完成。
当时的计划是，到 2005年要把人体内约 2.5万个基因的密
码全部解开，同时绘制出人类基因的图谱。简单来说，该计
划的目标是要揭开组成人体约2.5万个基因的30亿个碱基
对的秘密。然而直到现在，这个目标也未能实现。

其实，研究人员在 2003年时已经绘制出大约 92%的
基因组图谱，随后用了近 20年时间追踪剩下的 8%。这
部分基因被称为人类基因组中缺失的“暗物质”，很可能
为人类如何演化，或对各种疾病的易感性提供新线索。
2022年 4月，美国《科学》杂志同时发表了 6篇文章，并以
封面形式介绍了人类基因组计划的最新成果——“一份
更完整的人类基因组图谱”，约 100名科学家组成的团队
首次完成了对整个人类基因组的完整测序，补齐了遗漏
的 8%的DNA序列。

然而，对人类基因组的完整测序并不能确定所有的
功能基因。比如，人类面对的很多疾病都不是简单的遗
传疾病，而是基因、行为、暴露在环境中的组合。也就是
说，并不是每个功能基因都会体现出来，它们蜷缩在基
因组中，而且一些功能是多个基因共同作用的，比如决
定人类身高的基因就至少有几十个。有时，确定功能基
因还需要通过敲除基因来进行比较和确认，这只能借助
于动物研究，因此人类基因组计划的研究进展比较缓
慢，与当初预估的情况不太一样。

生物学有一个中心法则，遗传信息一般由脱
氧核糖核酸（DNA）转录到核糖核酸（RNA），再由
后者翻译产生人体所需要的蛋白质，蛋白质会显
示出生物体的一切遗传性状。人类基因组计划
表明，人类基因组有 3/4的基因能够被转录,但只
有约 1.5%的基因具有编码蛋白的能力，也就是有
2万至 2.5万个功能基因。

但是，根据“如无必要，勿增实体”的原则，人
类基因组中大量的非蛋白编码基因也应当包含
着大量的遗传信息，否则它们就没有存在的必
要。因此，科学家一直在深入研究这些非蛋白编
码基因，逐渐取得了一些进展。

人们在很长一段时间都认为，可以编码蛋白
的 基 因 位 于 人 类 基 因 组 中 的“ 开 放 阅 读 框
（ORF）”。“开放阅读框”是从初始密码子到终止
密码子的连续碱基序列，也是DNA序列中具有编
码蛋白质潜能的序列。但是，人类基因组中还存
在大量的“小开放阅读框（sORF）”，它们在序列
长度上与“开放阅读框”有明显区别，其大小可以
从最低 2个密码子到 100个密码子，即通常所说
的“微基因”。

“小开放阅读框”也是以前科学家口中的“垃
圾基因”。但事实上，垃圾基因的概念并不准
确，因为这些基因中有不少具有协助编码功能，
还有一些基因具有编码功能，科学家发现，一些

“小开放阅读框”基因具有编码并翻译产生蛋白
的能力，所产生的微小蛋白被称为微肽，是长度
小于 100个氨基酸的蛋白质，而且，这些微肽可
通过与其他蛋白相互作用而发挥其生理或病理
的作用，包括代谢、肌肉发育、胚胎发育、物质降
解、癌症等。

解密人类基因为何难
“垃圾基因”可能很有用

新基因与演化的关系

“五一”小长假期间，如果你选择了外出旅游，
想必对景区内竞相绽放的花朵一定印象深刻。与
其他花朵颇受欢迎不同，石楠花的盛开却引来不
少吐槽。“石楠花又腥又臭为何还大面积种”等话
题甚至登上了社交平台热搜榜，“知楠而退”表情
包又重现朋友圈，网友吐槽称“为什么世界上有石
楠花这种植物”。

北京市园林绿化科学研究院教授级高级工程
师张华丽介绍，石楠是一种蔷薇科石楠属的常绿
小乔木，其花径只有 6毫米至 8毫米。每到石楠花
开的时候，大家就会闻到一股特殊又奇怪的臭
味。这种气味或是由 1-吡咯啉或其他几种化合物

的味道组合而成的。
有学者曾将石楠与其他两种具有类似气味的

植物放在一起研究，他们发现石楠花朵散发的气
味中共含有 19种化合物，主要属于含氮挥发物。
三种花气味中的共同成分是 1-吡咯啉、1-哌啶、2-
吡咯烷酮和苯乙胺。

有网友不解，既然石楠花味道如此“不友好”，
为何还会被大面积种植呢？

“这主要由于石楠的生态效益显著。”张华丽
表示，相比其气味，它的园林绿化功能和净化价值
更为重要，这也是闻起来臭的石楠受城市绿化部
门青睐的主要原因。

资料显示，石楠四季常青，春季新叶红润，秋
季红果簇簇。石楠不仅有降尘和稀释有毒气体的
功效，可以吸收粉尘和二氧化硫等有害气体，它还
是抗霾“神器”。

张华丽介绍，石楠开花是为了吸引昆虫来传
粉，以此达到繁衍的目的。与人类喜好香味不同，
有些昆虫喜欢难闻的气味，散发这种味道的花朵
更容易吸引这类昆虫来传粉。“比如，世界上最大
的花——生长在苏门答腊密林中的大王花，其花
的直径在 1米以上，花开时气味臭如烂鱼，却能吸
引蝇类昆虫为其传粉。”张华丽举例道。

如果下次遇到石楠花，不喜欢它的气味，戴上
口罩远远避开就行了。

（据《科技日报》）

石楠花臭臭的

为何还大面积种植

2023 年 4 月，安徽合肥临泉路绿化带内的石楠
树迎来盛花期。

新华社北京5月9日电 美国一项新研究发现，深度
睡眠能防止阿尔茨海默病相关蛋白质损害大脑，可能有
助缓解病情导致的记忆丧失。

深度睡眠，又称非快速眼动慢波睡眠。此前一
些研究显示，深度睡眠对健康成年人的学习和记忆
能力有益。阿尔茨海默病病理指标相同的患者，认
知能力受损的程度可以相差很大，深度睡眠有可能
是大脑对抗损伤的机制之一。美国加利福尼亚大学
伯克利分校的研究人员在新一期英国《BMC 医学》
杂志上发表论文说，他们的新试验为上述理论提供
了佐证。

研究人员在论文中说，共 62 名健康老年人参与
了这项研究，他们都没有痴呆症状，但一部分人脑部
存在明显的 β 淀粉样蛋白沉积。这种沉积被认为是
阿尔茨海默病的关键因素，会引发脑部一系列异常
反应，导致神经元受损。

研究人员监测受试者睡眠过程中的脑波，并在他
们睡醒后进行记忆测试。结果发现，对于脑部存在 β
淀粉样蛋白沉积的受试者，深度睡眠时间较长的人测
试成绩更好；如果脑部没有这种蛋白沉积，深度睡眠
时间就对成绩没有影响。

教育、运动、社交等途径积累的“认知储备”可
帮助大脑对抗损伤，保持认知能力，但对阿尔茨海
默病患者来说，大多数认知储备因素很难改变，缺
乏干预空间。研究人员认为，深度睡眠是一个相对
容易干预的因素，新发现意味着改善睡眠就有可能
缓解病情。

深度睡眠可能缓解
阿尔茨海默病导致的记忆丧失


