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人工智能在新药研发中的应用1
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朱雅姝 安砾

【摘要】行业图谱研究是本中心科技成果转化研究的一项子课题，

目标定位于清晰理解前沿科技成果的技术核心、科创企业的技术竞争

力及科研工作者的研究进度，从而助力科技成果转化效率的提升。行

业图谱研究将以系列形式展开，选取国家战略重点科技领域的商业应

用场景逐一进行，时效性较强。

本报告属于行业图谱的第一个系列——生物医药领域。药物发现

和研发是制药企业和化学科学家的重要研究领域。人工智能和机器学

习技术使制药领域实现了现代化。机器学习和深度学习算法已被应用

于多肽合成、虚拟筛选、毒性预测、药物监测和释放、药效团建模、

1 感谢资本市场与公司金融研究中心的实习生许喜远同学对本报告的助研工作。许喜远同学是清华大学医学院 2019

级硕士。



定量构效关系、药物重定位、多药理和生理活性等药物发现过程。此

外，新的数据挖掘和管理技术为最近开发的建模算法提供了支持。其

中蛋白质折叠和蛋白质相互作用的人工智能预测技术是现阶段药物研

发中的通用选择，并成为技术实力的关键竞争环节，也是国际企业间

专利争夺之处。来自美英的两家企业 Recursion 和 Benevolent AI 并

称为全球两大新药物研发引领者，核心技术主要来自专利授权。其中

Benevolent AI 通过知识网络图谱分析与识别，预测了巴瑞替尼

（Baricitinib）
2
或可用于治疗新冠肺炎。我国药物研发企业的创立

和研发紧跟国际步伐，以自主研发的技术平台占主导，其中生物医药

公司英矽智能（Insilico Medicine）已发现一款靶向主蛋白酶（3CL）

的全新临床前候选药物，用于治疗新型冠状病毒引起的肺炎。学术领

域国内主要研究者的科研进展也集中在蛋白质折叠和蛋白质相互作用

的预测开发上，研究成果普遍进入了自创企业或企业合作的转化模式。

2
巴瑞替尼（Baricitinib）是一种是 Janus(JAK1/JAK2) 激酶抑制药，由美国制药公司 Incyte 和 Eli Lilly 共

同开发，主要用于治疗成人中重类风湿关节炎。巴瑞替尼最早于 2017 年在欧洲获批上市，商品名 Olumiant，中

文译名：艾乐明。
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图 1-2 大数据在药物设计和发现中的应用

在确定和验证了合适的靶点之后，下一步是寻找合适的药物或

类药物分子，这些分子可以与靶点相互作用并引起所需的反应。在

大数据时代，通过支配海量的大型化学数据库，协助寻找针对特定

靶点的完美药物。比如 PubChem 是一个免费的化学数据库，其中包

含各种化学结构的数据，包括它们的生物、物理、化学和毒性特性；

ChEMBL 包含许多具有类似药物特性的生物活性化合物的数据，还

包含有关这些化合物的吸收、分布、新陈代谢和排泄（Absorption,

Distribution, Metabolism and Excretion，ADME）、毒性特性，甚至

它们的靶相互作用的信息；其他的化学数据库还包括 DrugBank、

LINCS L1000 和 PDB 等。

（三）本章小结

随着技术的进步和高性能计算机的发展，在计算机辅助药物设

计（Computer Aided Drug Design，CADD）中补充了从 ML 到 DL 的

一系列人工智能算法。在过去的二十年里，发展了许多用于计算新

药 研 发 、 定 量 结 构 活 性 关 系 （ Quantitative Structure Activity

Relationship，QSAR）和自由能最小化技术的工具。传统的面向化学
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的药物发现与人工智能药物设计相结合，提供了一个很好的研究平

台。此外，世界各地的系统生物学和化学科学家与计算科学家经过

多方面合作，开发现代 ML 算法和原理，可以促进药物的发现和开

发。

二、人工智能在药物发现与研发中的应用技术和方法流程

在新药研发过程中，常遇到的瓶颈问题有：①寻找合适的、具

有生物活性的药物分子；②药物分子难以通过第二阶段临床试验和

其他监管批准。利用基于人工智能的工具和技术，提升药物研发的

效率，解决上述所面临的药物研发问题。为此，下面将详细介绍人

工智能在药物发现与研发中的应用技术和方法流程，如图 2-1 所示。

图 2-1 人工智能在药物发现与研发中的应用

（一）肽合成与小分子设计

多肽是一种由大约 2 至 50 个氨基酸组成的生物活性小链，由于

它们具有跨越细胞屏障的能力并可以到达所需的靶点，因此越来越

多地被用于治疗。深度学习于肽合成与小分子设计的应用概念图如
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图 2-2 所示。近年来，研究人员利用人工智能的优势发现了新肽。

例 如 ， Yan 等 人 [2] 在 2020 开 年 发 了 基 于 DL 的 短 抗 菌 肽

（ Antimicrobial peptides ， AMPs ） 鉴 定 平 台 Deep-AmPEP30 。

AmPEP30 是一种卷积神经网络（Convolutional Neural Network, CNN）

驱动的工具，可以根据脱氧核糖核酸（DeoxyriboNucleic Acid，

DNA）序列数据预测短 AMP。通过利用该平台，研究人员从一种存

在于胃肠道的真菌病原体—光滑梭菌的基因组序列中鉴定出新的

AMPs。另外，小分子是分子量非常低的分子，就像肽一样，利用人

工智能也可以用来探索小分子的治疗作用，如 Zhavoronkov 等人[3]设

计 了 一 种 基 于 强 化 学 习 的 小 分 子 从 头 设 计 工 具 GENTRL

（https://github.com/insilicomedicine/GENTRL），并利用它发现了一

种新的酶抑制剂，DDR1 激酶。McCloskey 等人[4]将 DNA 编码的小

分子库（DNA-Encoded small molecule Libraries，DEL）数据与图卷

积神经网络和随机森林等 ML 模型相结合，以发现新的类似药物的

小分子。另外，Xing 等人[5]集成了 XGBoost、支持向量机和深度神

经网络寻找与类风湿性关节炎有关的靶点的小分子。

图 2-2 人工智能在肽合成与小分子设计的应用
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（三）蛋白质折叠和蛋白质相互作用的预测

分析蛋白质—蛋白质相互作用（Protein-Protein Interaction, PPI）

对于药物开发和发现至关重要，如图 2-4 所示。比如使用贝叶斯网

络（Bayesian Network，BN）预测 PPI，其本质是利用基因共表达、

基因本体（Gene Ontology ，GO）和其他生物过程相似性，集成数

据集产生精确的 PPI 网络。已有研究小组使用 BN 结合酵母菌的数据

集研究出一种新的层次模型 PCA 集成极限学习机，该工具可以仅使

用蛋白质序列信息来预测蛋白质—蛋白质相互作用，提供准确且快

速的输出[7]。

机器和统计学习方法，如 K—最近邻、朴素贝叶斯、支持向量

机、人工神经网络、决策树和随机森林，用于预测 PPI 中的障碍。

通过使用基因共表达、基因本体 （Gene Ontology，GO）和其他生

物过程相似性数据训练贝叶斯网络，并获取精确和准确的 PPI 预测

结果。文献[7]提出使用蛋白质序列信息来预测蛋白质—蛋白质相互作

用的新型分层模型主成分分析集成极限学习机。

图 2-4 人工智能在蛋白质折叠和蛋白质相互作用的预测
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（四）基于结构和基于配体的虚拟筛选

在药物设计和药物发现中，虚拟筛选（Virtual Screening，VS）

是 CADD 的重要方法之一，是从化合物库中筛选出有前景的治疗化

合物的有效方法。作为高通量筛选的重要工具，它也带来了成本高、

准确率低的问题。要将 ML 用于 VS，应该有一个由已知的活性和非

活性化合物组成的过滤训练集。这些训练数据用于使用监督学习技

术训练模型。然后对训练的模型进行验证，如果它足够精确，则将

该模型用于新的数据集，以针对目标筛选具有所需活性的化合物。

ML 能够加快 VS 的速度，使其更完善，甚至可以减少 VS 中的误报。

图 2-5 人工智能在药物虚拟筛选的应用

一 般 来 说 VS 分 两 种 （ 如 图 2-5 所 示 ） ， 基 于 结 构 的 VS

（ Structural Based Virtual Screening ， SBVS ） 和 基 于 配 体 的 VS

（ Ligand Based Virtual Screening ， LBVS ） 。 其 中 ， 分 子 对 接 是
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SBVS 中应用的主要原则，已经开发了几种基于 AI 和 ML 的评分算

法[8]，如 NNScore、CScore、SVR-SCORE 和 ID-SCORE；也有算法

被开发用于 SBVS 中的分子动态模拟分析以及预测 SBVS 中蛋白

质—配体的亲和力，如支持向量机、卷积神经网络和浅层神经网络。

类似的， LBVS 也开发了不同的算法和工具，如 SwissSimilarity[9]、

METADOCK[10]、HybridSim-V[11]S 和 AutoDock Bias[12]等等。

（五）药物重定位

在新药研发中，先导化合物的筛选是至关重要的，人工智能在

识别新的和潜在的先导化合物方面发挥着巨大的作用。在化学空间

中有大约 1.06 亿个化学结构，他们来自不同的研究，如基因组研究、

临床和临床前研究、体内分析和微阵列分析。利用机器学习模型，

如强化模型、Logistic 模型、回归模型和生成模型，根据活性位点、

结构和靶结合能力可以筛选出这些化学结构。

图 2-6 基于AI 和 ML的药物重定位方法，包括基于网络的算法、基于表

达的算法和分子对接模拟算法
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新型冠状病毒肺炎（COVID-19）是由严重急性呼吸综合征冠

状病毒 2 型（SARS-CoV-2）引起的急性呼吸道传染病，已成为前所

未有的公共卫生危机，对人类生命安全构成严重威胁。自 COVID-19

疫情爆发以来，众多研究人员在使用计算方法来鉴定用于治疗

COVID-19 的候选药物方面做出了重大努力。在本节中，总结了基于

AI 或 ML 的 COVID-19 治疗药物重定位方法的一般类别，包括基于

网络的算法，基于表达的算法和分子对接模拟算法（图 2-6 和表 2-

1）。

表 2-1 基于AI或 ML的药物重定位研究
AI 或 ML 方法 项目详细信息 代码

正则化拉普拉斯算子
[13]

用于识别 SARS-CoV-2 相互作

用者的网络标签传播

https://github.com/Murali-
group/SARS-CoV-2-network-
analysis

密集的全卷积神经网

络[14]

通过虚拟药物筛选识别和排序

蛋白质-配体相互作用

无

自然语言处理[15] MT-DTI 筛选潜在的抗病毒药

物

无

卷积神经网络[16] 具有结合亲和力的药物-靶标

相互作用的识别和排序

无

集成深度学习方法[17] 通过知识图网络发现候选药物 https://github.com/ChengF-
Lab/CoV-KGE

图卷积网络[18] 多理变分图自编码器对药物的

识别和排序

https://github.com/yejinjkim/dr
ug-repurposing-graph

具有注意机制的图卷

积网络[17]

通过医学知识图谱发现候选药

物

https://github.com/FangpingW
an/NeoDTI

图卷积网络[19] 病毒相关知识图谱的构建 https://github.com/FangpingW
an/CoV-DTI

图卷积网络、网络扩

散和网络邻近度[20]

通过药物功效筛选鉴定和排序

病毒-宿主相互作用

https://github.com/Barabasi-
Lab/COVID-19

基于人工智能的平

台-
InfinityPhenotype[21]

转录组数据分析 无
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②基于表达的算法：药物重定位 FDA 批准的抗 SARS-CoV-2 药

物的一种方法是观察疾病状态下防御基因表达的变化，其可用作有

效的疾病描述符或定量表型，同时可用于驱动相反方向的基因表达

[29]。Zhu 等人[21]将转录组数据输入基于 AI 的平台 InfinityPhenotype，

以揭示天然产物或 FDA 批准药物的功效。实验结果表明，甘草素

（Liquiritin）通过模仿 I 型干扰素发挥抗病毒作用，可作为治疗

COVID-19 的竞争候选药物。

③分子对接模拟算法：最近，分子对接模拟的显着改进[30]以及

AI 和 ML 技术的进步已被用于彻底改变药物开发过程。Nguyen 等人

[24] 充分利用了数学姿势 （MathPose）和卷积神经网络（MathDL）

来预测 SARS-CoV-2 3CL 蛋白酶的空间结构和蛋白质—配体结合亲

和力。MathPose 对接选定的已知复合物，生成的诱饵复合物被送入

MathDL 进行药物性质评估。根据预测的结合亲和力，作者向

COVID-19 报告了前 15 种潜在的强效药物，这为进一步的药物再利

用提供了关键步骤。

在过去的一年中，AI 和 ML 算法[31–33]广泛促进了新型冠状病毒

治疗药物研发过程。 通常，计算式药物研发系统由三个单元组成：

① 靶点发现；② 小分子药物发现；③ 预测临床试验结果（图 2-7）。

所有研究总结在表 2-2 中。通过利用目标蛋白的晶体结构和同源模

型的知识[34]，Zhavoronkov 等人[35]提出了一种生成化学管道来设计

COVID-19 的新型药物样抑制剂，并通过利用深度学习中的生成自动

编码器、生成对抗网络、遗传算法和语言模型来研究药物的化学性



14

质，产生了几种新的药物化合物以供进一步开发。通过结合蒙特卡

洛树搜索算法和多任务神经网络，Srinivasan 等人[36]提出了一种计算

方法来发现治疗 COVID-19 的新治疗剂。 研究表明，迭代探索设计

空间并同时提高替代分子模型准确性的搜索和优化策略显著加快了

候选药物的发现。

图 2-7 基于AI和 ML方法的药物研发过程

表 2-2 基于AI或 ML的新型冠状病毒药物研发
AI 或 ML 方法 项目详细信息 代码

生成化学管道[35] 利用目标蛋白的晶体和同源模型

知识设计新药

无

深度 Q 学习网络[37] 抗病毒药物采集、化学规则拆分

结构、片段采集、具有医学化学

知识的片段库

https://github.com/tbwxmu/201
9-nCov

深度对接模型[38] 通过基于结构的虚拟筛选识别潜 无
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人员开始寻找有前途的治疗剂。在这方面，Hooshmand 等人[45]基于

神经网络进行药物重新定位，确定了 16 种潜在的抗 HCoV 可再利用

药物，并为新冠肺炎确定了 12 个有前景的药物靶点。

图 2-8 人工智能在定量构效关系建模与药物再利用的应用

（七）化合物的作用方式和毒性预测

药物毒性是指化学分子由于化合物的作用方式或新陈代谢方式

而对生物体产生的不利影响。如图 2-9 所示，人工智能可以预测药

物分子与靶点结合和未结合时的效应，以及体内安全性分析。已经

开发了不同的基于 Web 的工具，如 LimTox、pkCSM、admetSAR 和

Toxtree。DeepTox[46]和 PrOCTOR[47]，用于预测新的毒性化合物和临

床试验中毒性概率的预测和分类。例如，Robledo-Cadena 等人[48]使

用 PrOCTOR 预测了非甾体抗炎药对顺铂、紫杉醇和阿霉素对宫颈
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癌细胞的疗效的影响，并确定了 2,576 种小分子的新适应症，结合了

16 种不同的药物特征，用于治疗 帕金森和 2 型糖尿病。

图 2-9 人工智能在化合物的作用方式和毒性预测的应用

（八）理化性质和生物活性的预测

众所周知，每一种化合物都与溶解度、分配系数、电离度、渗

透系数等物理化学性质有关，这可能会阻碍化合物的药代动力学特

性和药物靶向结合效率。因此，在设计新的药物分子时，必须考虑

化合物的物理化学性质。为此，已经开发了不同的基于人工智能的

工具来预测这些性质（如图 2-10 所示），包括分子指纹、SMILES



18

格式、库仑矩阵（Coulomb matrices）和势能测量，这些都用于深度

神经网络（Deep Neural Networks，DNN）训练阶段。

图 2-10 人工智能在理化性质和生物活性的预测的应用

此外，药物分子的治疗活性取决于其与受体或靶点的结合效率，

因此，预测化学分子与治疗靶点的结合亲和力对于药物的发现和开

发至关重要。人工智能算法的最新进展增强了该过程，使用相似性

特征已经开发了几个基于网络的工具，如 ChemMapper 和相似集合

方法。此外，还构建了基于 ML 和 DL 的药物靶标亲和力识别模型

[49]，如 KronRLS、SimBoost、DeepDTA 和 Padme 等。

（九）药物剂量和给药效果的识别

给病人任何不适当剂量的药物都可能导致不良和致命的副作用，

多年来，确定能够以最小毒副作用达到预期效果的药物的最佳剂量

一直是一个挑战。随着人工智能的出现，许多研究人员正在借助 ML

和 DL 算法来确定合适的药物剂量，如图 2-11 所示。例如，Shen 等

人[50]开发了一个基于人工智能的平台，称为 AI-PRS，用于确定通过

抗逆转录病毒疗法治疗艾滋病毒的最佳剂量和药物组合。AI-PRS 是
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例如，Wu 等人利用集成 DL 和 RF 的方法设计了 WDL-RF

(https://zhanglab.ccmb.med.umich.edu/WDL-RF/) 用于测定靶向配体的

G 蛋白偶联受体（G Protein-Coupled Receptors，GPCRs）的生物活性。

同样，Cichonska 等人[54]开发了用于确定化合物的生物活性的多核学

习方法 pairwiseMKL（https://github.com/aalto-ics-kepaco） [55]，并用

于预测化合物的抗癌效力。

图 2-12 人工智能在生物活性物质预测与药物释放监测的应用

（十一）病毒疫苗的制备及抗体检测

由于数据量巨大，并且需要自动抽象特征学习，人工智能在疫

苗发现领域有着重大贡献（图 2-13 和表 2-3）。COVID-19 冠状病毒

疾病疫苗的深度学习和机器学习模型主要集中在人工神经网络、梯

度提升决策树和深度神经网络等预测算法模型中[56]。Fast 等人[57]使

用两种名为 MARIA 和 NetMHCPan4 的人工神经网络算法来识别

SARS-CoV-2 的 T 细胞和 B 细胞表位。该方法识别了 405 个 T 细胞

表位（在 MHC-I 类分子和 MHC-II 类分子的结构中都具有很强的分
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子代表性分数）以及 S 蛋白上的两个潜在中和 B 细胞表位。这一发

现将促进针对 COVID-19 的强效疫苗和中和抗体的开发。

表 2-3 基于AI或 ML的新型冠状病毒疫苗制备研发
AI 或 ML 方法 项目详细信息 代码

人工神经网络[57] 基于病毒蛋白抗原呈递和抗体结

合特性鉴定 SARS-CoV-2 T 细胞

和 B 细胞表位

无

XGBoost[58] 从非结构蛋白预测候选疫苗 无

前馈神经网络[59] 通 过 结 合 稳 定 性 预 测 来 自

SARS-CoV-2 病毒的 HLA 结合

肽

无

深度神经网络[60] 可应对病毒变异的多表位疫苗的

预测与设计

https://github.com/zikunyang/
DCVST

图 2-13 人工智能在病毒疫苗的制备及抗体检测的应用

此外，Prachar 等人 [59]提出通过前馈神经网络，确定了 174 个

SARS-CoV-2 表位，这些表位可以稳定地结合 11 个 HLA 同种异体，

具有较高的预测结合分数。重要的是，作者评估了目前识别 SARS-

CoV-2 相关表位的肽 HLA 预测工具。结果表明，几种算法表现出低

稳定性，因此预测的肽很可能引发针对 SARS-CoV-2 的免疫反应。

基于此，该研究中经验证的结合或非结合肽被用于进一步开发

COVID-19 的疫苗和治疗。Yang 等人[60]还提出了一种基于深度神经
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网络的方法，名为 DeepVacPred，用于预测和设计多表位疫苗。

DeepVacPred 构建了一种 694aa 多表位疫苗，包含 16 个 B 细胞表位、

82 个 CTL 表位和 89 个 HTL 表位。此外，还对 SARS-CoV-2 的 RNA

突变进行了跟踪，以确保设计的疫苗能够应对病毒的突变。

（十二）本章小结

在过去的几年里，制药行业的数据数字化有了很大的增长。然

而，数字化带来的挑战是如何应用这些数据来解决复杂的临床问题。

这激发了人工智能的使用，因为它可以通过增强的自动化处理大量

数据。人工智能是一个以技术为基础的系统，包括各种先进的工具

和网络，可以模仿人类的智能。人工智能利用能够解释和学习输入

数据的系统和软件，为实现特定的目标做出独立的决定。人工智能

在医药领域的应用正在不断扩大。

三、人工智能在制药行业的应用现状

（一）人工智能在药物发现领域的市场情况

药物发现是一个众所周知的漫长、复杂和昂贵的过程，需要世

界上最聪明的人共同努力。随着每一篇新的研究论文的发表和每一

种新化合物的测试，理解人类生理和分子机制的复杂性不断增加。

随着世界在试图适应和抵御冠状病毒方面面临新的挑战，人工智能

提供了新的希望，一种治疗方法可能比以往任何时候都更快发展。

最近对药物开发人工智能的大量投资意味着这些初创公司拥有

开发技术的人力和资源。与医疗成像领域的人工智能相比，总投资

已经增长了四倍多，尽管两个行业的初创企业数量相当。图 3-1 显
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示了基于人工智能的新药研发所需要的条件及关键性技术竞争点。

这使得人工智能在药物开发中的平均交易规模比医学成像大 3.5 倍。

由于这些人工智能初创企业的员工总数目前在全球接近 1 万人，这

笔资金已用于大幅扩大和建设产能。

（二）人工智能新药研发所需要的条件及关键性技术竞争点

人工智能成为国际竞争的新焦点。人工智能是引领未来的战略

性技术，世界主要发达国家把发展人工智能作为提升国家竞争力、

维护国家安全的重大战略，加紧出台规划和政策，围绕核心技术、

顶尖人才、标准规范等强化部署，力图在新一轮国际科技竞争中掌

握主导权。针对基于人工智能的新药研发，企业必须把人工智能发

展放在企业战略层面系统布局，打造竞争新优势、开拓市场新空间。

图 3-1 基于人工智能的新药研发所需要的条件及关键性技术竞争点

①数据质量：构建有效且可解释的药物发现模型的方法之一是

使用与药物相关的实体来构建神经网络模型。然而，这样的算法具

有固有的局限性。例如，为了定义和获得更大范围的药物—靶点相

互作用数据，设置了较低的亲和力阈值，这可能会导致预测性能出
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现偏差。此外，大多数研究都没有评估药物—靶点相互作用可能是

功能关联而不是物理结合的可能性，这也影响了数据的质量。

②算法设计：大多数研究中使用的低水平穷举对接算法在寻找

具有局部最小值的受体—配体相互作用时遇到困难，导致高度的亲

和力可变性。此外，对接算法的高计算负担限制了其在大型化合物

库中的应用。此外，对接算法在许多情况下使用不同的评估评分标

准生成不同的候选集。因此，对接算法的选择、算法结构的设计和

评价标准的设置都需要系统地改进。

③临床试验：药物或疫苗开发与临床应用的计算工作之间的转

化差距是计算生物学和医学领域的一个主要且被广泛认可的瓶颈。

许多预测的药物和疫苗尚未进入临床试验。 尽管如此，由于难以确

定临床终点和招募患者队列，因此缺乏对临床益处的优化。

④硬件设施：在人工智能领域进行高额投资，但仅靠人工智能

技术是远远不够的，还需要相配套的硬件来支撑高性能算法，同时

不占用太多空间和消耗过多电力，以适应临床实际应用。在人工智

能核心硬件方面，根据应用领域不同，可以将智能芯片分为云端人

工智能芯片、边缘人工智能芯片、新型人工智能芯片 3 类。在云端，

通用图形处理器（Graphic Processing Unit，GPU）被广泛应用于神

经网络训练和推理；张量处理单元（Tensor Processing Unit，TPU）

等 定 制 人 工 智 能 芯 片 使 用 专 用 架 构 实 现 了 比 同 期 中 央 处 理 器

（Central Processing Unit，CPU）和 GPU 更高的效率；现场可编辑

逻辑门阵列（Field Programmable Gate Array，FPGA）在云端推理应
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用中也占有一席之地，具有支持大规模并行、推理延时低、可变精

度等特点。在边缘计算领域，智能手机是目前应用最为广泛的边缘

计算设备，药物研发是未来边缘人工智能计算的最重要应用之一，

为此，推理计算能力、功耗和成本是应用于边缘设备人工智能芯片

关注的主要因素。目前，云端和边缘设备在各种人工智能应用中通

常是配合工作的，随着边缘设备能力不断增强，越来越多的计算工

作负载将在边缘设备上执行。新型人工智能芯片主要包括神经形态

芯片、近内存计算芯片、存内计算芯片等，目前仍处于探索研发阶

段。

总括而言，本报告预计未来用于药物和疫苗开发的先进 AI/ML

方法将在输出生成、多维数据集成、算法结构部署和工作机制解释

方面得到改进。

（三）国际顶级医疗公司在人工智能新药研发的最新研究成果

在全球范围内，人工智能制药领域自 2014 年以来兴起。生成对

抗网络（Generative Adversarial Networks，GANs）的出现促使该行

业利用该技术探索化学分子的生成；同时，图像处理、语音识别等

技术也被用于小分子识别和目标发现。 2014 至 2015 年是 AI 医药领

域发展的起步阶段。第一批成长中的 AI 药企（包括 Exscientia、

Insilico Medicine、晶泰科技等）大多诞生于这段时间，并陆续完成

早期融资。彼时，生态圈对人工智能药物的认可度并不高。发展初

期，AI 制药企业资金和新药研发实力不足，同时也需要进行大量的
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前期技术积累工作。而此阶段的 AI 制药初创企业，商业模式几乎都

以提供技术服务为主。

接下来的两年（2016 至 2017 年）是 AI 药业相对缓慢的两年。

整个行业经历了缓慢发展的过渡期。虽然人工智能在新药研发的某

些环节可以加速和提高效率，但其整体优势并不明显。在这阶段，

一些 AI 医药初创企业开始尝试纵向拉长技术服务链条，不仅是为了

提高新药研发某个点或环节的效率，而是追求更端到端的解决方案

（如直接提供分子化合物）。

2018 年，AI 医药领域的发展终于有了小突破和爆发。首批成立

的 AI 药 企 ， 包 括 Exscientia 、 Atomwise 、 Recursion 、 Insilico

Medicine 等，开始获得临床候选分子的验证结果。越来越多的人开

始相信借助 AI 做药的可能性，也有越来越多的新成员加入到 AI 制

药赛道，尤其是在中国。全球已上市的制药企业见下表 3-1，重点关

注美国、德国、英国和中国。

表 3-1 全球已上市或进入临床的人工智能制药企业

药物研发

公司

国

别
研发技术

技术

来源
研发合作情况

Benevolent
AI

英

国

药物重定

位

自研 主要以人工智能技术，借助深度学习和知识

图谱，提取出能够推动药物研发的知识和新

的可以被验证的假说，从而加速药物研发的

过程。并通过知识网络图谱分析与识别，筛

选出巴瑞替尼（Baricitinib）对治疗新冠肺炎

的潜在疗效。

Exscientia 英

国

蛋白质折

叠和蛋白

质相互作

用的预测

自研 Exscientia 是一家英国药物研发 AI 技术服务

提供商，主要业务是利用已开发的人工智能

平台进行自动化药物的研发指导，利用大数

据和机器学习方法，自动设计出上百万种与
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特定靶标相关的小分子化合物，缩短新药研

发进程。

Atomwise 美

国

化合物的

作用方式

和毒性预

测

自研 建立了第一个基于结构的药物设计的深层神

经网络，帮助研究人员应对慢性疾病、癌

症、突发性硬化、糖尿病、埃博拉、疟疾、

耐抗生素细菌等问题。其卷积神经网络具有

自主学习空间，能够通过化学特性预测那些

药物分子式可能是有效的，并避免毒性问

题。

Recursion 美

国

理化性质

和生物活

性的预测

自研 构建其机器学习药物发现平台，同时提供旨

在大幅加速 NME 化学和预测安全药理学的新

能力。此外，该公司将继续推进临床前和临

床资产管线，包括脑海绵状血管畸形和神经

纤维瘤的临床计划。2019 年，Recursion 与武

田制药（Takeda）合作对武田制药 60 多种临

床前和临床化合物的独特适应症的评估，并

在 6 种以上的疾病中发现了新的候选治疗药

物。

Insilico
Medicine
英矽智能

中

国

病毒疫苗

的制备及

抗体检测

自研 在其自主研发的人工智能平台的支持下，英

矽智能已在前沿领域布局了快速增长的疗法

组合。其内部在研项目中有 7 个项目进入

IND-enabling 阶段，包括一款用于 COVID-19
治疗的新型 3CL 蛋白酶抑制剂临床前候选药

物，及两款分别靶向 MAT2A 和 USP1 的“合

成致死”抗肿瘤疗法。此外，英矽智能内部

在研项目中进展最快的抗纤维化项目也已成

功完成了 0 期微剂量组试验，目前正在健康

志愿者中进行 1 ᴀ对慢性

志
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自
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国内 AI 制药相关技术企业基本都起步于 2019 年，疫情及国内

的创新支持环境为这些科创企业带来了非常有利的机遇。从创业团

队的背景来看，几乎都与国际三大 AI 制药企业引领者（Benevolent

AI、Atomwise 和 Recursion）有着千丝万缕的联系，其核心技术大多

来自创业团队的自主研发以及与院校合作研发。表 3-2 展示了国内

外重点 AI 制药企业的概况以及相应的融资信息。

药业 国 和生物活

性的预测

足医疗需求的领域，致力于打造 AI 驱动智能

大分子药物开发平台，提升大分子药物研发

的质量与效率。信华生物目前聚焦肿瘤免疫

治疗等领域内未满足的医疗需求，多个项目

已获得积极的生物验证数据。

复星医药 中

国

蛋白质折

叠和蛋白

质相互作

用的预测

合作

开发

将英矽智能端到端人工智能驱动的药物发现

平台，与复星医药强大的临床开发和商业推

广能力相结合，发现和开发创新药物和疗法

的 组 合 ， 并 获 得 英 矽 智 能 人 工 智 能 平 台

PandaOmics 和 Chemistry42 的使用权，以推

进公司内部人工智能驱动的药物发现和开发

工作。

海和药物

研究

中

国

蛋白质折

叠和蛋白

质相互作

用的预测

自研 中国工程院院士丁健领衔，建立了以“生物

标志物指导下的”精准医疗平台；专注于抗

肿瘤创新药物发现、开发、生产及商业化的

中国领先的自主创新生物技术公司。

望石智慧 中

国

分子通路

的鉴定与

多重药理

学

自研 利用 AI 快速识别处理繁多结构化的研发数

据，结合医药研发专家的领域知识，构建了

亿级别的超高通量分子筛选系统、多维度分

子生成系统和基于映射数据库的分子优化系

统，体系化赋能更快、更好的新药发现。

晶泰科技 中

国

蛋白质折

叠和蛋白

质相互作

用的预测

合作

开发

与辉瑞制药签订战略研发合作，融合量子物

理与人工智能，建立小分子药物模拟算法平

台，提高算法的精确度和适用广泛度，驱动

小分子药物的创新。
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表 3-2国内外重点 AI 制药企业的概况以及相应的融资信息
公司 融资信息

Benevolent
AI

2019 年 9 月 17 日：私募股权轮 - BenevolentAI：9000 万美元

2018 年 4 月 19 日：一轮融资 - BenevolentAI：1.15 亿美元

2015 年 8 月 26 日：风险投资轮 - BenevolentAI：8700 万美元

Exscientia Exscientia 在 9 轮融资中共筹集了 4.744 亿美元的资金。 他们的最新

资金是在 2022 年 1 月 10 日通过 IPO 后股权融资筹集的。

2022 年 1 月 10 日：IPO 后股权 - Exscientia：1 亿美元

2021 年 7 月 8 日：Grant - Exscientia：150 万美元

2021 年 4 月 20 日：D 系列 - Exscientia：2.25 亿美元

* 更多的融资信息请查询网址：

https://www.crunchbase.com/organization/exscientia/company_financials
Atomwise 2020 年 09 月 17 日：D 轮 - 9000 万美元 - MSD Partners、Octave

Group、Shumway Capital、TpTfOCV Partners、OMX Ventures、
Avenir Growth
2019 年 08 月 22 日：C 轮 5300 万美元 – Shumway Capital、TPTF、

OCV Partners
2018 年 03 月 1 日：B 轮 3600 万美元 - Shumway Capital、Morgan
Noble、Avenir Growth Capital

Recursion 2019 年 7 月 15 日，生物技术公司 Recursion Pharmaceuticals 宣布完成

1.21 亿美元 C 轮融资，本轮融资由 Baillie Gifford 的旗舰投资信托公

司 Scottish Mortgage Investment Trust 领投，参与此轮融资的还有新投

资者 Intermountain Ventures、明尼苏达大学（University of
Minnesota）、德克萨斯理工大学（Texas Tech University System）的

董事以及部分天使投资者。

Insilico
Medicine
英矽智能

Insilico Medicine 在 10 轮融资中共筹集了 3.063 亿美元。 他们的最新

资金是在 2022 年 1 月 11 日从 Venture - Series Unknown 轮中筹集的。

2022 年 1 月 11 日：风险投资 - Insilico Medicine
2021 年 6 月 22 日：C 系列- Insilico Medicine：2.55 亿美元

2020 年 4 月 20 日：B 系列-Insilico Medicine
* 更多的融资信息请查询网址：

https://www.crunchbase.com/organization/insilico-
medicine/company_financials

齐鲁锐格

医药

上海医药进行了 2 次投资。 他们最近的一次投资是在 2021 年 2 月 19
日，当时 SciClone Pharmaceuticals 筹集了 1.34 亿美元。

2021 年 2 月 19 日：风险投资轮 - SciClone Pharmaceuticals：1.34 亿美
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元

2016 年 12 月 21 日：天使轮-Healenvoy：人民币 300 万

信华生物

药业
该公司无融资信息

复星医药 上海复星医药已在 1 轮融资中筹集了总计 2000 万美元的资金。 这是

2020 年 7 月 9 日进行的企业回合。

2020 年 7 月 9 日： 复星凯特生物企业融资：2000 万美元

海和药物

研究
该公司无融资信息

望石智慧 2018 年 7 月 3 日，望石智慧获得数百万美元的天使轮融资，投资方为

SIG 海纳亚洲。

2020 年 3 月 16 日，望石智慧获得 1000 万美元的 A 轮融资，投资方为

长岭资本、线性资本。

晶泰科技 2021 年 08 月，晶泰科技已完成近 4 亿美元 D 轮融资，由五源资本、

奥博资本、厚朴资本领投，和暄资本、中国生物制药集团作为新股东

跟投，腾讯投资、红杉资本、IMO Ventures 等早期股东继续追加投

资。其他投资方还包含 Neumann Capital、Artisan Partners 等机构。值

得关注的是，Artisan Partners 为美国知名的大长线基金。据了解，晶

泰科技已秘密递交招股书，启动赴美上市。 2020 年 9 月，晶泰科技

完成 3.188 亿美元 C 轮融资，由晨兴资本、软银愿景基金 2 期、人保

资本联合领投，中金资本、招银国际招银电信基金、Mirae Asset（未

来资产）、中证投资、中信资本、海松资本、顺为资本、方圆资本、

IMO Ventures、Parkway 基金等多家来自全球的投资机构跟投，腾

讯、红杉中国、国寿股权投资、SIG 海纳亚洲等早期股东继续追加投

资 。

国外相关技术早在 2000 年左右即开始进行院校的科技成果转化，

如上海海和药物研究开发股份有限公司等的创立，并以企业研发持

续开展。相对而言，我国该领域的研发跟随国际，在新冠疫情之后

研究团队开始增加，并注重成果转化的同步进行。基于中国国内院

校学者的调研及文献报道，国内学者的研究重点同样集中在递送系

统上，如表 3-3 所示：
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表 3-3 AI 制药中国学者定位
单位及姓名 技术优势 设立企业 合作

企业

中科院上海药

物研究所

蒋华良院士

【肽合成与小分子设计】通过计算信息科

学等多学科交叉，利用深度神经网络开展

大数据和 AI 的药物研发，在多靶点药物分

子 设 计 以 及 药 性 拓 展 空 间 数 据 库

（DrugSpaceX）有杰出贡献，同时还联合

华为云发布了基于 ModelArts 平台的药物

联邦学习服务。

上海君实生物

医药科技股份

有 限 公 司 创

始人

华为

技术

有限

公司

中科院微生物

研究所

王军教授

【理化性质和生物活性的预测】长期专注

微生物组的生物信息学方法和应用研究。

现阶段在机器学习、人工智能与微生物组

结合的领域有多个前沿项目。通过利用深

度学习算法，构建了构建了从人类肠道微

生物组挖掘潜在新型抗菌肽的模型，预测

准确率超 80%。

无 无

中科院深圳先

进技术研究院

袁曙光研究员

【定量构效关系建模与药物再利用】主要

研究方向为 CPCR 分子机理，计算机辅助

药物设计，基于人工智能的药物筛选平

台，疾病模型的建立，原生态细胞膜环境

下 CPCR 与离子通道的结构与功能，计算

机理性设计酶的功能与改造。

深圳阿尔法分

子科技有限责

任公司

无

北京大学

高毅勤教授

【蛋白质折叠和蛋白质相互作用的预测】

发展针对生物和化学体系的理论与计算方

法，特别是基于统计力学和机器学习的计

算方法与软件的开发，染色质三维结、生

物大分子和材料自组装、DNA 别构效应等

领域的研究。2021 年 10 月，高毅勤课题

组又与华为昇思 MindSpore 团队推出了基

于 AlphaFold2 算法的蛋白质结构预测推理

工具，效率同比提升 2 至 3 倍。

无 无

中国药科大学

陈亚东教授

【肽合成与小分子设计】主要方向为基于

重大疾病的原创小分子药物发现，以及人

工智能的药物分子设计及应用研究。团队

自主研发的抗肿瘤化合物以 1.5 亿合同价

格转让给上海复星医药产业有限公司，

无 北京

深度

智耀

科技

有限
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2019 年 11 月该药物获美国 FDA 孤儿药资

格认定。

公司

清华大学

彭健教授

【蛋白质折叠和蛋白质相互作用的预测】

主要研究领域为生物信息学、化学信息学

和机器学习，其合作开发的算法在多项科

学挑战赛中获得佳绩，包括蛋白质结构预

测技术的关键测试，及转化医学和药物基

因组学的挑战。

北京望石智慧

科技有限公司

无

（四）本章小结

人工智能技术融合生物医药产业正迎来新的发展阶段，机遇和

挑战并存。传统生物医药行业利用高通量筛选方式进行目标化合物

的筛选，人力、时间和试错成本均很高。大数据时代下，人工智能

平台开发的虚拟计算能基于基因和疾病的关联机制建立数据模型，

高效寻找新药靶点，设计和合成有生物活性的分子，预测药物发现

和开发过程中的药效、药代、毒性、稳定性等，大幅度降低研发成

本，提升创新药研发整体效率和成功率，从而造福全球病患。

尽管取得了巨大的成功，但仍然存在许多挑战，其中有两个最

重要的问题：首先，标记不能是二元的，因为药物在生物系统中的

作用是复杂的；其次，虽然数据库拥有海量信息，但药物发现中可

用的高质量数据并不多。因此，需要一个不仅能提供数据数量而且

能提供质量的平台。尽管将人工智能工具融入药物发现过程中存在

一些不可避免的障碍，还有大量的工作要做，但毫无疑问，在不久

的将来，人工智能将给药物发现和开发过程带来革命性的变化。
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行业图谱研究项目

一、项目目标和定位

行业图谱是资本市场与公司金融研究中心基于科技成果转化研究的一项子课题，

聚焦于科技成果这一核心要素，从技术链视角切入展开的研究项目。科技成果的转化

需要对科技成果有清晰、准确、深刻的认识和理解，能够解析科技成果所包含的学术

价值、社会价值、经济价值和人文价值等，从而探索科技成果的未来应用场景，以跨

越从 0 到 1 的商业性转化，通过不断理解优化实现社会产业化，并最终成为科技推动

社会发展的历史进程。

然而，由于科技天然具有强大的认知壁垒，其先进性、创新性的特点，使得科技

成果面临非专业人士看不懂、不敢判断的知识窘境。在成果转化的操作路径中，执行

者可分类为三方：成果供给方、成果接收方及连接双方的中介服务机构。除了成果供

给方之外，成果接收方和中介服务机构都面临着知识窘境。成果供给方是科技成果的

发明人、创造者，对科技成果的学术价值拥有深度认知，但缺乏商业经验和分析社会

需求的能力，很难独立实现成果的成功转化；成果接收方是进行成果商业化、产业化

的企业，对社会需求敏感，善于进行商业价值的探索，但由于不具备深厚的科研基础，

不能对科技成果进行技术层面的准确分析和判断，影响执行效率；中介服务机构虽然

具备政策分析、法律服务等领域的专业能力，但同样面临看不懂技术的知识窘境，导

致出现无效推介、不合理的专利布局、未来的专利纠纷等潜在危机。这一需求的断层

也间接性地影响经济学称之为成果转化“死亡之谷”时期的存在。因此，如何准确认

识科技成果，正确判断科技成果的技术领先度，理解科技成果所处的行业地位和产业

链发展格局，对于提高科技成果转化具有极其重要的价值。

本研究以国家十四五规划为导向，重点关注与国家战略需求发展相关的重大创新

领域。集中在人工智能、量子信息、集成电路、生命科学、生物育种、空天科技、深

地深海、现代能源等前沿领域。对基础科研方向进行应用场景的细分，将相关可转化

/转化中的科技成果进行技术链条的梳理，通过专业性的技术解构和解析，形成高逻



44

辑性、易理解性的技术图谱；并在此基础上，对科技成果产业化应用现状进行行业研

究和分析，以全球视野定位领先梯队中的科创企业和学术团队的技术实力。通过行业

图谱的研究，不仅可以清晰定位高新科技企业的技术竞争力，而且能够对我国相关行

业现状和未来方向有更准确的认识。既为科技成果转化提供了专业性知识体系支撑，

也有助于指导城镇产业化发展布局、推动产业链融通创新、引导创业投资基金对“硬

科技”的积极性及鼓励金融支持创新体系的建设。

二、研究方法

方法学上，行业图谱研究将进行学科领域分级细化，再对技术在应用场景方向上

进行详细分级和解构：

（一）一级分类：从应用产业所属学科的角度，以国家十四五规划为导向，重点

关注影响国家安全和发展全局的基础核心领域，包括人工智能、量子信息、集成电路、

生命科学、生物育种、空天科技、深地深海、现代能源等。

（二）二级分类：对技术对象进行分类。比如生命科学中包括疫苗、新生物材料、

细胞治疗、人工智能、基因技术等技术对象，择一进行技术应用方向分析和流程解析。

1、应用方向的技术流程全景

即对某一技术对象在一个应用方向上的技术流程全景图，从研发到生产、上市的

全流程。如新药的研发生产及上市的整体概况图。

2、应用方向的技术产品细分类

对技术对象在此应用方向上所形成的产品种类进行细分，并提炼属性/功能的特

点。比如机器学习和深度学习算法在多肽合成、虚拟筛选、毒性预测、药物监测和释

放、药效团建模、定量构效关系、药物重定位、多药理和生理活性等药物发现过程。

3、应用方向上某一细分产品的技术开发流程
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从上一级分类产品中选定一个细分产品，一般是现阶段技术发展最先进的产品，

针对其所应用的场景相关技术开发/生产全流程进行解析和描述。比如：新药研发中

蛋白质折叠和蛋白质相互作用的人工智能预测技术，其生产技术流程及其中核心竞争

技术环节。

4、领先级国际科创企业及学者团队定位

将国际国内最领先的科创企业进行技术平台和产品性能的比较分析，并将其所具

备的技术优势定位于上述图谱中。将国内外学者团队的领先性研究成果/转化状态进

行分析，并定位于上述图谱中。比如：国际已上市或进入临床的人工智能制药企业如

Exscientia、Atomwise、Recursion、Insilico Medicine 的优势技术平台。

三、研究报告形式

行业图谱以结构化脑图为基本形式，辅以文字报告进行解释说明。文字报告的内

容框架包括：

概览：概述图谱传递的信息内容、解答的技术问题和目的。

科学背景简述：描述图谱行业背景、技术流程、关键技术平台和竞争点的细节、

技术应用的例证及国内外行业发展现状，对图谱做详细内容的补充说明。

专业术语解析：针对重点专业术语进行概念解释。
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