
【1】细胞周期最基本的功能是精确复制染色体中大量的 DNA，然后将复制品精确地分配到两

个遗传上完全相同的子细胞中。这些过程定义了细胞周期的两个主要阶段。DNA 的复制发生在

S期（S代表合成），这需要 10 到 12 个小时，并占据了典型哺乳动物细胞细胞周期时间的大约

一半。S期之后，染色体的分离和细胞分裂发生在 M期（M代表有丝分裂），这需要的时间相对

较少（在哺乳动物细胞中少于一小时）。M期涉及一系列戏剧性事件，从核分裂或有丝分裂开

始。有丝分裂开始于染色体的凝聚：复制的 DNA 双链，打包进长染色体，然后凝聚成更加紧密

的染色体，以便于它们的分离。然后核膜破裂，复制的染色体，每个染色体由一对姐妹染色单

体组成，与有丝分裂纺锤体的微管相连。随着有丝分裂的进行，细胞在称为中期的状态中短暂

暂停，此时染色体在有丝分裂纺锤体的赤道板排列，为分离做好准备。姐妹染色单体的突然分

离标志着有丝分裂进入后期，期间染色体向纺锤体的两极移动，它们去凝聚并重新形成完整的

核。然后，通过细胞质分裂或胞质分裂，细胞被分成两部分，细胞分裂完成。 

【2】通过基因组编辑进行作物改良，包括定向改变基因以改善植物性状，例如耐逆性、抗病

性或营养含量。定向基因组修饰技术有很大的进展，从产生随机突变，到精确的碱基替换，再

到小 DNA 片段的插入、替换和删除，并最终开始实现大 DNA 段的精确操控。最近在碱基编辑、

先导编辑和其他 CRISPR相关系统的发展为植物基础研究和精确分子育种奠定了坚实的技术基

础。在这篇综述中，我们系统地概述了精确和针对性基因组修改方法的技术原理。我们还回顾

了在植物中传递基因组编辑试剂的方法，并概述了基于针对性基因组修改的新兴作物育种策

略。最后，我们考虑了精确基因组编辑技术、传递方法和作物育种方法的潜在未来发展，以及

基因组编辑产品的监管政策。 

【3】生物地理学是研究生态系统内物种分布和多样性的学科，是我们理解生态系统动态和宏

观层面相互作用的核心。在肠道微生物群落中，过去依赖批量测序来探索群落组成和动态，忽

视了微观相互作用影响系统级微生物群体功能，及其与宿主的关系的关键过程。近年来，更高

分辨率的测序和新的单细胞级数据揭示了微生物组成的惊人异质性，并使我们对肠道微生物群

的空间理解更加细致。在现在这个时代，空间转录组学和单细胞成像及分析成为哺乳动物细胞

和组织生物学关键工具，这些技术现在正被应用于微生物群。这种关于肠道生物地理学的新方

法提供了重要见解，这些见解涵盖了时间和空间尺度，从微生物群的粘液包裹发现到整个肠道

细菌物种的量化。在这篇综述中，我们突出了有关肠道生物地理学的新知识，这一知识是通过

多尺度异质性和观察和量化完成的。 

【4】核磁共振成像（MRI）在神经肿瘤学中的核心作用无可争议。这项技术在临床实践和临床

试验中被用来诊断和监测疾病活动，支持治疗决策，指导聚焦治疗的使用，并确定对治疗的反

应。尽管近期在成像技术和图像分析技术方面取得了实质性进展，但临床 MRI 仍主要用于对宏

观结构特征的定性主观解释，而没有采用考虑多种病理生理特征的定量分析。然而，定量成像

和成像生物标志物开发领域正在成熟。欧洲成像生物标志物联盟（EIBALL）和定量成像生物标

志物联盟（QIBA）正在为生物标志物的开发、验证和实施设定标准，并通过展示其临床价值促

进定量成像和成像生物标志物的使用。与此同时，高级成像技术正在进入临床领域，提供定量

的、通常是生理的成像参数，这些参数正在推动定量成像和成像生物标志物在临床常规中的发

现、验证和实施。此外，计算分析技术在研究环境中的使用日益增加，它们将医学图像转换为

客观的高维数据，并定义疾病状态的放射组学特征。在这里，我回顾了神经肿瘤学中 MRI生物

标志物的定义和当前状态，并讨论了定量图像分析技术的临床潜力。 


