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　 　 【摘要】 抗微生物药物耐药性 （ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ， ＡＭＲ） 已成为全球公共卫生领域面临的重大挑战， 传统防控

手段在检测效率、 数据处理及临床决策等方面存在明显不足。 人工智能 （ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｉｎｔｅｌｌｉｇｅｎｃｅ， ＡＩ） 技术凭借其强大的数

据分析和模式识别能力， 已被广泛应用于 ＡＭＲ 防控的多个关键环节。 现有证据表明， ＡＩ 技术可有效提高耐药性诊断效

率、 优化个体化治疗策略并增强耐药菌传播的实时监测能力。 尽管在实际应用中仍面临数据异质性、 模型可解释性及伦

理合规性等挑战， ＡＩ 技术在精准感染控制管理和应对耐药性危机方面已展现出广阔前景。 本文系统阐述 ＡＩ 在 ＡＭＲ 防

控中的临床应用， 包括基于质谱和基因组数据的耐药性检测与预测、 临床决策支持系统在抗感染治疗中的应用， 以及

ＡＩ 在流行病学监测、 病原追踪与早期预警、 新型抗菌药物研发中的作用， 以期为临床实践提供参考依据。
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　 　 抗微生物药物耐药性 （ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ，
ＡＭＲ） 已成为全球最严峻的公共卫生挑战之一。 耐

药病原体的持续扩散导致临床感染治疗面临药效下

降、 病死率上升、 住院时间延长和医疗成本增加等多

重压力。 ２０１９ 年， 全球约有 ５００ 万人死于 ＡＭＲ 相关

感染［１］ ； 世界卫生组织 （Ｗｏｒｌｄ Ｈｅａｌｔｈ Ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ，
ＷＨＯ） 预计， 若不采取有效干预， 至 ２０５０ 年 ＡＭＲ
相关死亡人数可能增至 １０００ 万例， 经济损失将高达

１００ 万亿美元［２⁃３］ 。
ＡＭＲ 的流行受多种因素驱动， 包括抗生素过度

使用等、 人口流动、 环境污染及抗菌药物在农业中的

滥用等， 这些影响在中低收入国家尤为显著［４］ 。 近

年来， 以大肠埃希菌、 肺炎克雷伯菌和鲍曼不动杆菌

等为代表的多重耐药病原体在临床广泛流行， 进一步

加剧了感染防控的难度［５⁃６］ 。 面对日益复杂的耐药防

控局面， 临床与公共卫生对信息的时效性和整合分析

能力提出了更高要求。 病原检测结果、 药敏谱、 患者

特征及院感监测等多源异构数据不断增长， 仅依赖人

工处理和经验判断， 难以高效支持实时决策与精准干

预。 尽管传统检测方法在诊疗中不可替代， 但仍需辅

助性工具提升数据利用效率与决策支持能力［７⁃８］ 。
在此背景下， 人工智能 （ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｉｎｔｅｌｌｉｇｅｎｃｅ，

ＡＩ） 技术的快速发展为 ＡＭＲ 防控提供了新的解决方

案。 其中机器学习 （ｍａｃｈｉｎｅ ｌｅａｒｎｉｎｇ， ＭＬ） 和深度

学习 （ｄｅｅｐ ｌｅａｒｎｉｎｇ， ＤＬ） 具备强大的数据挖掘与模

式识别能力， 能够有效整合基因组信息、 电子病历与

流行病学数据， 可应用于耐药性预测、 病原体识别、
个体化治疗推荐、 新药研发及抗菌药物管理等多个关

键环节［９⁃１３］ 。 ＡＩ 的引入不仅提升了数据处理效率，

也为实现更快速、 精准的感染防控提供了可能。 本文

将系统阐述 ＡＩ 技术在微生物耐药防控中的临床应用

（图 １）， 重点探讨其在流行病学监测、 耐药性检测、
临床决策以及新药研发等领域的应用价值， 旨在为相

关领域的基础研究及临床实践提供理论依据。

图 １　 ＡＩ 技术在微生物耐药防控中的应用

Ｆｉｇ． １　 Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＡＩ ｉｎ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎ
ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌ
ＡＩ （ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｉｎｔｅｌｌｉｇｅｎｃｅ）： 人工智能

１　 ＡＩ 在流行病学监测与预警中的应用

１􀆰 １　 基于大数据的耐药趋势预测

基于 ＭＬ 模型， 可对历史耐药率、 抗菌药物使用

数据及相关社会经济指标进行建模， 预测未来特定病

原体对抗菌药物的耐药趋势， 为公共卫生干预与资源

配置提供数据支持。 以英国一项多中心研究为例， 研

究者整合了英国 １１９ 家医院 ２０１６ 年 ４ 月至 ２０２２ 年

３ 月的病原体耐药率与 ２０１４ 年 ４ 月至 ２０２１ 年 ３ 月的

抗菌药物使用数据， 采用 ＸＧＢｏｏｓｔ 算法建立预测模

型， 预测下一年度的耐药水平变化， 发现该模型在多

数情境下的预测误差低于传统时间序列外推法， 尤
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１０９０　 　 Ｓｅｐｔｅｍｂｅｒ， ２０２５

其在耐药率波动较大的医院中展现出更优的预测效

能。 进一步的特征重要性分析表明， 除历史耐药数

据外， 不同病原体对同类抗菌药物的交叉耐药关

系、 抗菌药物使用量等非线性因素， 均显著提升了

模型精度［１４］ 。 这体现出 ＡＩ 在捕捉复杂变量间潜在

关联方面优于传统分析方法。 此外， 该研究还指

出， 模型可通过纳入如 ＣＯＶＩＤ⁃ １９ 疫情及其防控措

施等突发因素， 提升对外部干预事件的适应性［１４］ 。
基于此类预测结果， 卫生管理部门能够更早识别耐

药率可能上升的区域 ［如耐甲氧西林金黄色葡萄球

菌 （ｍｅｔｈｉｃｉｌｌｉｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ ａｕｒｅｕｓ， ＭＲＳＡ）
高风险地区］ 或菌株， 针对性优化感染控制措施及

抗菌药物管理 （ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｔｅｗａｒｄｓｈｉｐ， ＡＭＳ） 策

略， 合理配置医疗资源。 与此同时， 趋势预测模型亦

可为抗菌药物的供应管理提供重要参考信息， 助力精

准规划未来用药需求， 避免短缺或浪费［１５］ 。
１􀆰 ２　 基于多源数据的早期预警系统构建

ＡＩ 在传染病早期预警中的潜力已在 ＣＯＶＩＤ⁃１９ 大

流行中初步显现。 ２０１９ 年 １２ 月， 加拿大 ＢｌｕｅＤｏｔ 公
司基于 ＡＩ 系统， 通过扫描全球新闻、 航空客流和疾

病通报， 率先发现中国武汉的不明原因肺炎聚集性病

例， 较 ＷＨＯ 官方通报提前数日［１６］ 。 该事件表明，
ＡＩ 可作为 “数字流行病学家”， 在传统公共卫生响应

前实现预警。
在 ＡＭＲ 防控中， ＡＩ 同样支持多层级的风险监测

与趋势识别。 借助自然语言处理 （ ｎａｔｕｒａｌ ｌａｎｇｕａｇｅ
ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ， ＮＬＰ） 和 ＭＬ 技术， ＡＩ 可整合实验室检

测、 电子病历、 畜牧业用药、 社交媒体等多源数据，
实时监测耐药动态。 一旦发现某地耐药性病原体数量

激增或特定耐药基因频繁出现， 系统便可自动触发预

警， 提示潜在疫情风险［１７⁃１８］ 。 在医疗机构内部， ＡＩ
也正被用于实现更精细化的早期识别。 以杜克大学的

“Ｓｅｐｓｉｓ Ｗａｔｃｈ” 为例， 该系统通过深度学习模型， 分

析 ＩＣＵ 患者的生命体征和检验数据， 能够早于临床医

生发现脓毒症高风险患者， 显著提高干预时效性［１９］ 。
类似方法还可用于评估多重耐药菌感染风险， 结合患

者既往病史、 侵入操作与病房暴露信息， 辅助决策隔

离与用药策略。 同时， 结合 ＮＬＰ 技术， 部分系统还

可动态监测病历文本， 识别如持续发热等警示信号，
提示医生调整方案［２０］ 。 尽管仍存在数据质量及误报

控制等挑战， ＡＩ 凭借其自动化与实时处理能力， 有

望显著提升 ＡＭＲ 预警的敏感性与响应速度， 为公共

卫生与医院感染管理提供有力支持。

１􀆰 ３　 基于基因组的耐药菌传播溯源

耐药菌在医院和社区中的传播常具有隐匿性， 主

要通过无症状定植者在人际间传播， 一旦暴发可能对

患者安全构成严重威胁。 ＡＩ 技术通过整合分子流行

病学数据与患者接触网络信息， 可有效识别病原体的

传播聚集性及感染来源， 从而提升感染控制效率［２１］ 。
在分子水平上， 基于全基因组测序 （ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｉｎｇ， ＷＧＳ） 的 ＭＬ 算法可对大量临床分离株进

行高通量聚类分析， 识别高度同源的菌株群， 提示潜

在的传播克隆或暴发簇。 例如， 利用聚类算法分析

ＭＲＳＡ 基因序列， 可从上千个菌株中迅速筛选出基因

组高度相似的菌群， 进而锁定可能发生于医院内部的

传播事件［２２］ 。 此外， ＡＩ 还能整合 ＷＧＳ 数据与患者

入出院记录、 病房分布、 时间轴等元数据， 重建传播

链。 研究表明， 基于 ＭＬ 的多维度模型能有效识别传

统人工方法难以发现的隐性传播路径［１３］ 。 例如， 某

些患者因在同一时间段内入住同一病房而感染了高度

相似的耐药克雷伯菌菌株， ＡＩ 模型可在基因组层面

关联这些病例， 为感染控制措施 （如病房隔离、 环

境消毒） 提供证据支持［２３］ 。 近年来， 匹兹堡 ＵＰＭＣ
长老会医院发生的 ＮＤＭ⁃ ５ 产酶肠杆菌科多物种暴发

事件， 充分验证了基因组溯源在厘清传播链中的重要

性。 该研究采用的 ＥＤＳ⁃ ＨＡＴ 系统融合 ＷＧＳ 监测与

ＭＬ 方法， 不仅提升了暴发检测的灵敏度， 还能精准

识别可能的传播路径［２４］ 。 ＡＩ 技术的引入不仅提升了

分析效率， 降低了人工误差， 还使病原追踪更加及

时、 精准。

２　 ＡＩ 在耐药性检测与预测中的应用

快速、 准确检测细菌耐药性对指导临床合理用药

和感染防控至关重要。 目前， 临床常规检测仍主要依

赖传统体外药敏试验 （如纸片扩散法和最低抑菌浓

度测定）， 通常需要 ２～ ３ ｄ 才能获得结果， 且必须基

于纯培养物， 这种时间延迟可能导致错失感染早期的

最佳治疗窗口。 近年来， ＡＩ 技术为提升耐药性检测

效率提供了新途径， 尤其体现在基于基因组测序数据

的基因型耐药预测与基于表型数据的快速辅助诊断

方面。
２􀆰 １　 基于基质辅助激光解吸电离飞行时间质谱 （ｍａ⁃
ｔｒｉｘ⁃ａｓｓｉｓｔｅｄ ｌａｓｅｒ ｄｅｓｏｒｐｔｉｏｎ ／ ｉｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｔｉｍｅ⁃ｏｆ⁃ｆｌｉｇｈｔ
ｍａｓｓ ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ， ＭＡＬＤＩ⁃ＴＯＦ ＭＳ） 数据的耐药

性预测

Ｗｅｉｓ 等［２５］ 通过构建包含 ３０ 余万例临床菌株的
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ＭＡＬＤＩ⁃ＴＯＦ ＭＳ 质谱数据和 ７５ 万条药敏记录的大规

模训练集， 开发出可直接预测耐药性的 ＤＬ 模型。 该

模型在主要病原菌中的预测效能良好， 对金黄色葡萄

球菌、 大肠埃希菌和肺炎克雷伯菌的曲线下面积

（ａｒｅａ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｃｕｒｖｅ， ＡＵＣ） 分别为 ０􀆰 ８０、 ０􀆰 ７４ 和

０􀆰 ７４。 回顾性分析表明， 该模型推荐的抗菌药物调整

方案中 ８９％被证实更为有效， 凸显其临床决策潜力

和部署优势。 为验证该模型的普适性， Ｃｈｕｎｇ 团

队［２６］进一步将研究范围扩展至鲍曼不动杆菌、 医院

获得性不动杆菌、 耐万古霉素肠球菌和 Ｂ 群链球菌

等多种病原体， 并比较了三种质谱预处理方法， 发现

采用集成预处理策略结合随机森林模型可显著提升预

测准 确 率 （ 在 外 部 测 试 集 中 分 别 达 到 ８４􀆰 ４％、
９１􀆰 ０％、 ７８􀆰 ５％和 ７０％以上）， 证实质谱数据预处理

对模型性能具有决定性影响。 在方法学优化方面，
Ｎｇｕｙｅｎ 等［２７］针对铜绿假单胞菌开发了动态分箱特征

提取法。 该技术通过降低特征维度有效避免了过拟合

问题， 使模型对多种 β⁃内酰胺类药物的预测 ＡＵＣ 值

均超过 ０􀆰 ８５， 显著拓展了 ＡＩ 技术在复杂耐药表型中

的适用性。 值得注意的是， 针对甲氧西林敏感金黄色

葡萄珠菌 （Ｍｅｔｈｉｃｉｌｌｉｎ⁃Ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ ａｕｒｅｕｓ，
ＭＳＳＡ） ／ ＭＲＳＡ 等具有高度谱图多样性菌株的 ＡＩ 识

别研究， 模型预测可能出现 “灰区” 现象， 提示在

训练集中需要充分覆盖菌株谱系及样本多样性， 从而

强化模型泛化能力［２８］ 。
２􀆰 ２　 基于基因组数据的耐药性预测

细菌和真菌的耐药表型与其基因组中的特定耐

药基因或突变位点密切相关， 使基因组测序预测耐

药谱成为可能， 有望突破传统培养方法的局限性。
随着二代和三代测序技术的成熟， 临床获取微生物

全基因组数据更加便捷， 为 ＡＩ 模型的训练提供了

充分的数据支持。 ＭＬ 和 ＤＬ 技术能够有效识别基因

组特征与耐药表型之间的复杂对应关系， 实现从基

因型到表型的精准预测。 以结核分枝杆菌为例， 传

统药敏试验耗时数周， 而 Ｗａｌｋｅｒ 等［２９］ 利用１０ ０００
余株结核菌的基因组与表型数据构建 ＭＬ 模型， 成

功预测异烟肼和利福平的耐药性 （灵敏度分别为

９７􀆰 １％和 ９７􀆰 ５％， 特异度分别为 ９９􀆰 ０％和 ９８􀆰 ８％）。
该模型的预测结果与传统药敏试验高度一致， 证实

了基因组预测的临床可靠性。 类似方法也应用于

ＭＲＳＡ、 大肠埃希菌和肺炎克雷伯菌等常见耐药菌

的预测， 这些研究采用多种算法 （包括 ＸＧＢｏｏｓｔ、
随机森林、 神经网络等）， 能够自动识别关键耐药

突变位点组合， 实现高通量预测［３０⁃３１］ 。 与 ＰＣＲ 等

靶向检测不同， ＡＩ 模型可处理全基因组信息， 具备

发现新型耐药机制的潜力［３２］ 。 此外， 借助纳米孔

等实时测序平台， 该模型可当天完成测序与耐药性

检测， 显著加快感染诊治进程［３３］ 。

３　 ＡＩ 在抗菌治疗决策中的应用

在感染性疾病的临床诊疗过程中， 抗菌药物的合

理使用面临药物选择、 剂量调整、 疗程确定及个体化

治疗等多重挑战。 随着耐药形势日益严峻， 优化抗菌

药物使用策略不仅有助于提高疗效， 亦可降低药物不

良反应和耐药性发展风险。 在这一背景下， 临床决策

支持系统 （ ｃｌｉｎｉｃａｌ ｄｅｃｉｓｉｏｎ ｓｕｐｐｏｒｔ ｓｙｓｔｅｍｓ， ＣＤＳＳ）
正逐渐成为抗菌治疗的重要辅助手段， 通过整合电子

病历、 实验室检查、 微生物检测和临床指南等数据，
基于 ＡＩ 的 ＣＤＳＳ 系统可生成个体化用药建议， 从而

提升抗菌治疗的精准性和合理性［３４］ 。
３􀆰 １　 ＡＩ 驱动的 ＣＤＳＳ 系统开发

抗菌药物滥用是耐药性加剧的关键因素。 ＣＤＳＳ
系统可在处方开立时提供实时建议， 是 ＡＭＳ 的重要

工具。 传统 ＣＤＳＳ 系统依赖规则设定， 而 ＡＩ 驱动的

ＣＤＳＳ 系统结合机器学习与大数据， 提供更具针对

性的处方建议。 例如， 以色列 Ｍａｃｃａｂｉ 医疗集团开

发的 “ＵＴＩ Ｓｍａｒｔ⁃Ｓｅｔ （ ＵＴＩＳ） ” 系统， 通过整合电

子病历、 本地耐药谱及 ＭＬ 预测模型， 为尿路感染

（ｕｒｉｎａｒｙ ｔｒａｃｔ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ， ＵＴＩ） 患者推荐个体化用药。
２０２１ 年６ 月至 ２０２２ 年 ８ 月， 该系统共介入 ７􀆰 ５ 万余

例 ＵＴＩ 病例， 医生对其推荐的采纳率达 ６６％。 在尿

培养结果为阳性的病例中， 采纳组抗菌药物失配率

（即病原体对所选抗菌药物耐药率） 为 ８􀆰 ９％， 显著

低于未采纳组的 １４􀆰 ２％； 其中 ５０ 岁以上女性患者

失配率下降尤为明显， 降幅达 ５５􀆰 ６％。 同时， 该系

统更倾向于推荐窄谱抗菌药物， 使得环丙沙星使用

率从 ３２􀆰 ９％降至 ６􀆰 ４％， 使用量减少超 ８０％， 有助

于降低细菌耐药性［３４］ 。 国内多家三甲医院也已将

ＡＩ 推荐算法整合至抗菌药物预警系统， 使处方合理

率从 ９０􀆰 ４７％升至 ９５􀆰 ３５％ ［３５］ 。 另有一项研究通过

深度集成知识库与电子病历数据， 建立了抗菌药物

使用全流程管控系统， 优化了临床用药结构， 显著

减少了广谱药物的使用［３６］ 。 此外， 中国医学科学

院阜外医院开展的计算机化抗菌药物管理系统

（ｅｖａｌｕａｔｅ ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｃｏｍｐｕｔｅｒ⁃ｉｓｅｄ ａｎｔｉｍｉｃｒｏ⁃
ｂｉａｌ ｓｔｅｗａｒｄｓｈｉｐ， ＥＰＩＣ） 随机对照试验证实， ＣＤＳＳ
干预可有效减少围术期抗菌药物使用， 且维持良好
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的感染控制效果， 为其在临床的推广应用提供了有

力支持［３７］ 。 在欧美等国家和地区， ＣＤＳＳ 已被嵌入

电子医嘱系统， 可根据感染部位、 微生物检测结

果、 既往用药史等信息， 提示推荐使用的抗菌药物

及相关耐药率， 并对不合理用药进行自动预警。 此

类系统显著降低了初级保健中不合理用药比例， 尤

其在上呼吸道感染等易出现抗菌药物滥用的场景

中， 能够辅助临床医生区分病毒感染与细菌感染，
从而减少不必要的抗菌药物使用［９，３８］ 。
３􀆰 ２　 个体化用药与剂量优化

耐药感染治疗需考虑患者年龄、 基础疾病、 器官

功能状态等差异， 这些因素直接影响药物在体内的代

谢与分布。 基于 ＡＩ 技术的 ＣＤＳＳ 系统可整合患者的

基本信息、 实验室检查数据、 药动学 ／ 药效学 （ｐｈａｒ⁃
ｍａｃｏｋｉｎｅｔｉｃｓ ／ ｐｈａｒｍａｃｏｄｙｎａｍｉｃｓ， ＰＫ ／ ＰＤ） 特征及微生

物检测结果， 提供精准用药建议。
一方面， ＡＩ 可助力 ＰＫ ／ ＰＤ 建模与剂量优化。 对

需进行药物浓度监测 （ ｔｈｅｒａｐｅｕｔｉｃ ｄｒｕｇ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ，
ＴＤＭ） 的药物 （如万古霉素、 氨基糖苷类）， 已有研

究利用贝叶斯模型实时分析血药浓度， 预测个体最佳

剂量， 减少肾毒性等不良反应的发生风险［３９］ 。 韩国

庆熙大学研发的 ＪｏｉｎｔＭＬＰ 模型， 在 ＩＣＵ 患者中将

ＴＤＭ 预测误差分别降低了约 ３１％和 ８１％ ［４０］ 。 韩国梨

花女子大学开发的 ＯＰＴＩＶＡＮ 算法， 则可预测初始

给药剂量是否达到治疗窗， 其在训练集和验证集中

的受试者工作特征曲线的 ＡＵＣ 分别为 ０􀆰 ８３２ 和

０􀆰 ７２０， 且在多个亚组中表现稳定， 目前已被开发

为网页工具供临床进行实时决策［４１］ 。 另一方面，
ＡＩ 还能根据年龄、 体重、 器官功能、 合并症、 过敏

史和微生物信息， 推荐复杂感染 （如儿童败血症、
老年肺炎、 免疫抑制患者感染） 的个性化用药组

合。 通过模型可预测早期可能感染的病原体及其耐

药谱， 提出经验性治疗建议， 并根据培养结果动态

调整治疗方案。 与传统指南相比， ＡＩ 提供的治疗方

案更具适用性和准确性， 有助于降低经验性治疗失

败率及药物的毒副作用［４２］ 。
此外， ＡＩ 还可辅助抗菌疗程管理， 如动态分析

炎症指标 （Ｃ 反应蛋白、 降钙素原）、 病原体清除

情况及器官功能恢复趋势等， 预测患者是否可提前

停药， 从而避免过度治疗以及耐药风险［４３］ 。 近年

来 提 出 的 抗 菌 学 习 系 统 （ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｌｅａｒｎｉｎｇ
ｓｙｓｔｅｍ） 通过 ＡＩ 预测病原体及其耐药性， 优化早期

经验性治疗方案并识别高风险患者， 提升治疗效率并

有效控制了交叉感染［４２］ 。

４　 ＡＩ 在新型抗菌药物研发中的应用

４􀆰 １　 基于虚拟筛选的抗菌先导化合物发现

ＡＩ 在抗菌药物研发中的一大优势是其高通量虚

拟筛选能力， 能够快速探索庞大的化学空间， 发现传

统方法可能遗漏的潜在活性分子， 为新药研发带来突

破性进展。 ２０２０ 年， 麻省理工学院 Ｃｏｌｌｉｎｓ 团队开发

的深度学习模型便成功发现了广谱新型抗生素

Ｈａｌｉｃｉｎ。 该模型基于约 ２５００ 个分子的抗大肠杆菌活

性数据进行训练， 并在超过 １ 亿个小分子的数据库中

筛选出多个候选分子， Ｈａｌｉｃｉｎ 即为其中之一［４４］ 。 实

验结果显示， Ｈａｌｉｃｉｎ 对多种耐药菌株 （包括结核分

枝杆菌和泛耐药鲍曼不动杆菌） 具有显著杀菌活性。
在小鼠感染模型中， Ｈａｌｉｃｉｎ 可在 ２４ ｈ 内清除伤口中

的耐药细菌， 并在连续用药 ３０ ｄ 后仍未诱导出耐药

性， 效果远优于对照药物环丙沙星。 此外， 其杀菌机

制是基于干扰细菌细胞膜的电化学梯度， 与现有抗生

素不同， 因此交叉耐药风险较低。 这一成果突显了

ＡＩ 在发现结构新颖、 机制独特的抗菌分子方面的潜

力。 继 Ｈａｌｉｃｉｎ 之后， 研究者进一步将图神经网络应

用于靶向鲍曼不动杆菌的药物筛选［４５］ 。 通过训练模

型识别约 ７５００ 种分子的抑菌数据， 成功发现了窄谱

抗生素 Ａｂａｕｃｉｎ。 该分子对鲍曼不动杆菌具有选择性

杀菌作用， 且机制新颖， 通过干扰脂蛋白运输系统中

的 ＬｏｌＥ 蛋白发挥效应， 填补了该作用靶点领域的研

究空白。 该研究展示了 ＡＩ 在特定病原体靶向药物研

发中的高效性， 为窄谱抗生素研发提供了新范式， 尤

其适用于针对医院常见耐药菌的精准治疗。
４􀆰 ２　 基于结构优化的抗菌分子设计

人工智能在抗菌分子的设计与优化方面同样展现

出显著优势。 通过学习已有抗菌化合物的结构⁃活性

关系， ＡＩ 模型可生成结构合理、 活性更优的新型分

子。 例如， 强化学习模型［４６］ 可设定多维优化目标

（如增强抗菌活性、 降低哺乳动物细胞毒性）， 自动

提出创新性的结构修饰方案， 为药物化学家提供设计

思路。 目前， ＡＩ 辅助设计已被成功用于现有分子的

优化与新结构的生成。 有研究团队开发出多任务深度

学习模型 ＡＰＥＸ， 通过分析灭绝生物的蛋白质组数

据， 可识别出具有广谱抗菌活性的肽类分子， 并在动

物实验中验证了其体内抗感染效果［４７］ 。 此外， ＡＩ 在
靶点对接分析与药效团提取方面的技术也日益成熟，
能够辅助优化候选分子与靶蛋白的结合构象。 目前已

有研究致力于构建独立于传统分子对接方法的机器学
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习模型， 用于预测肽⁃蛋白相互作用［４６］ 。 制药企业也

借助 ＡＩ 技术优化抗菌肽的氨基酸组成， 以提升其稳

定性、 降低毒性。 通过精准预测理化性质与结构活性

关系， ＡＩ 显著加快了抗菌新药的设计、 评估及迭代

优化过程。

５　 小结与展望

ＡＭＲ 问题因其复杂性与全球性特征日益严峻，
对公共卫生安全和临床治疗构成挑战。 在传统诊疗模

式与药物研发周期难以满足现实需求的背景下， ＡＩ
在应对 ＡＭＲ 问题中已展现出巨大潜力与实际价值。
目前， 该技术已在多个环节展现出显著的可行性与临

床应用前景。 例如， 利用 ＭＬ 分析微生物基因组信

息， 可在短时间内精准预测耐药性； 基于 ＤＬ 的质谱

与图像识别算法， 显著提升了传统表型检测速度与标

准化程度； 整合多源临床数据的 ＣＤＳＳ 系统， 不仅优

化了抗菌药物处方的合理性， 还推动了 ＡＭＳ 的个体

化发展； ＡＩ 驱动的多维数据分析在趋势预测与传播

链重构中的应用， 亦大幅增强了对耐药菌扩散的感知

能力与防控效率。
然而， ＡＩ 技术的广泛应用仍面临诸多挑战。 首

先， 在数据质量与异构性方面， 由于数据集中某些群

体 （如不同族裔） 的代表性不足， 导致算法缺乏泛

化能力。 其次， 在算法透明度与可解释性方面， 尽管

机器学习模型可通过特征重要性提升可解释性， 但其

内在的复杂关联 （如病原体耐药性与抗生素使用量

之间的关系） 仍难以被完全阐明。 最后， 在隐私保

护及伦理合规风险方面， ＡＩ 算法可能无意中放大社

会偏见。 例如， 某算法因将医疗费用作为健康需求的

替代指标， 错误地将黑人患者判定为比患有同样疾病

的白人患者更健康， 进而影响了治疗优先级的判

断［４８］ 。 此外， ＡＩ 系统的有效临床整合有赖于多学科

协同推进及与临床工作流程的无缝嵌合。 因此， 未来

研究应在提升模型泛化能力、 加强临床验证、 建立标

准化数据平台及完善法律伦理框架等方面持续深化。
随着技术进步与应用深化， ＡＩ 有望在未来 ＡＭＲ 防控

体系中发挥更为核心的作用， 推动形成更快速、 精准

且具有前瞻性的感染管理策略， 为全球遏制 ＡＭＲ 提

供强有力的科技支撑。
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