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[摘　要]　第１９２期双清论坛“预防医学发展的国家战略需求及其关键前沿基础科学问题”围绕慢

性病流行病学、营养与健康及环境与健康三个主题展开研讨.在慢性病流行病学领域,专家强调大

型自然人群队列在支撑精准预防国家战略上的重要意义以及利用大队列、大数据、系统流行病学方

法开展基因－环境交互作用的研究.在环境与健康领域,着重讨论了环境污染与健康损害结局的

多样性、环境暴露的表观跨代传递及子代对环境应答的调控机制.在营养与健康领域,专家建议尽

快研究和建立符合我国人群特点的预防慢性病的膳食模式并强调营养的个体化,另外,我国的抗微

生物药物耐药性问题突出,需要政府、公众和专业人员共同努力加以解决.此次双清论坛结合国家

战略需求,总结了预防医学和公共卫生发展的关键前沿基础科学问题,为«“健康中国２０３０”规划纲

要»的实施提供了科学证据.
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　　２０１７年１０月２０—２１日,国家自然科学基金委

员会第１９２期双清论坛 “预防医学发展的国家战略

需求及其关键前沿基础科学问题”在北京召开,来自

全国２２家高校和科研院所的３０多名公共卫生与预

防医学领域的专家学者围绕慢性病流行病学、环境

与健康以及营养与健康进行了充分而深入的研讨,
凝炼了该领域的关键科学问题,提出了科学基金的

资助战略.

１　慢性病流行病学

１．１　慢性病精准预防与大型自然人群队列

随着社会和经济的快速发展,我国慢性病发病

率和死亡率均呈现出快速上升趋势.２０１２年我国

居民死亡原因前三位分别为恶性肿瘤、心脏病和脑

血管疾病,这三者造成的死亡率占全因死亡率的

６８％[１].人群队列是研究慢性病的重要手段.然

而,很多传统小样本人群队列往往不能代表一般人

群,尤其是对少数民族、弱势人群、低年龄组等人群

的代表性不足[２].传统队列的临床相关混杂因素有

时也不能被系统鉴定,导致弱队列的产生.由于慢

性病的发生是基于生活方式、环境、遗传的复杂相互

作用,因此需要建立大型自然人群队列来精细解析

疾病病因.另外,募集足够量的实验对象越来越困

难,新药开发的成本越来越高,在大型队列中实施干

预研究将会是一种比较快速且经济有效的选择.著

名的大型人群队列包括美国精准医疗计划[３]、欧洲

营养与肿瘤前瞻性调查、英国生物样本库、日本东部

大型生物样本库.
大型自然人群队列是国家精准预防战略的核心

支撑,在循证医学时代的今天,也急需本土化的高质

量的研究证据.“精准”预防的目标是应用先进的方

法和技术更准确地测量疾病、病原体、暴露、行为和
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易感性,更好的区分具有不同疾病风险的人群亚组,
制定有针对性的标准、政策和干预措施,实现更有效

率和效果的疾病防控目标.经过多年的建设,我国

已建成了若干大型队列,例如,规模为５０万观察对

象的CKB项目、规模为２０万的泰州人群健康跟踪

调查、规模为１８万的中国高血压随访调查队列等.

CKB项目在中国１０个省(区)开展了持续１５至２０
年的多因素、多病种、多学科合作的大规模慢性病流

行病学研究,也是目前世界上最大的涉及长期保存

生物样本的前瞻性人群队列研究之一,已陆续发表

了一系列基于我国本土人群的高质量慢性病病因学

研究成果[４６].这些研究有望为我国慢性病防控政

策的制定提供科学证据.

１．２　医疗大数据与数据共享

流行病学研究数据可以收集医院注册登记系

统,医疗保险数据库,甚至可以利用可穿戴设备随时

随地测量人体的各种指标.医疗大数据样本量巨

大,包含个体全面、多时点的信息.同时,计算机与

互联网为数据的储存、处理和分析带来巨大的方便

和可能,为循证医学产生证据提供了前所未有的契

机,也成为精准医学赖以发展的重要途径.大数据

对病因学研究有着极大的推进作用.在宏观层面,
医疗大数据对于公共卫生决策也有着重要的意

义[７].信息时代数据是一种宝贵的资源,数据共享

使数据利用效率最大化.２０１７年英国生物样本库

公布了该队列５０万人的遗传数据[８],在基因组学界

引起了极大关注.这些资源将在从事人类遗传学工

作的科研人员手中发挥巨大作用;更重要的是,这样

的模式可以发挥数据资源最大的使用效率,从而改

变目前知识领域的整个格局.
医疗大数据带来机遇的同时,随之而来的还有

严峻的挑战,如“信息孤岛”问题、共享技术问题、数
据规范化标准问题及隐私数据泄露问题等.另外,
大数据的统计精确性不等于科学可行性.样本量

大,只能降低随机误差,提高结果的精确性,不能弥

补研究设计上的不足,不能降低系统误差,不能提高

结果的可行性.基于大数据的现实世界观察性研究

有其独到的优势,但不能忽视关联和因果关系的区

别,也不能取代实验性的随机对照研究在流行病学

中的地位[９].

１．３　系统流行病学

高通量组学技术的发展成熟,使得流行病学专

家有机会将系统生物学理论方法与流行病学有机结

合,借助于丰富的组学数据(基因组学、表观遗传组

学、转录组学、蛋白组学、代谢组学、暴露组学及表型

组学)、临床医学大数据,系统阐明暴露到疾病结局

的致病机制,这有助于将复杂数据转化为与医学和

公共卫生相关知识.从而催生出一个崭新的流行病

学分支学科———系统流行病学[１０].系统流行病学

整合了从微观到宏观一系列信息,微观上包含从基

因变异、基因表达和修饰、蛋白质到各代谢通路的底

物与产物的整条生物通路,宏观上包含了个体的全

部表型及暴露,涵盖了病因通路上的所有环节,有望

解决传统流行病学研究中“黑匣子”问题[１１].
系统流行病学数据来源具有多样性、复杂性以

及大数据的特征,目前系统流行病学应用较多的方

法是网络分析法,大体上分为网络差异法、可视化多

层次网 络 分 析 法 和 多 层 次、多 组 学 数 据 整 合 方

法[１２].目前已经出现若干整合多维多层组学数据

的方法,如 TCGA分析平台.但是系统流行病学的

发展面临着一系列挑战.首先,缺乏组学数据如生

物标志物的标准化和统一.其次,为满足因果推断

的时序性,需要在结局事件发生之前多次收集研究

对象的样本,这在操作上具有难度.另外,系统流行

病的多组学设计涉及到多层数据的交互作用,因此,
层内交互作用的网络分析的设计和方法还有待

优化.

１．４　基因 环境交互作用与疾病风险预测

随着人类基因组计划的完成,人类对疾病病因

学的研究进入了一个疾病风险预测崭新的时期.分

子生物学技术的发展,促进了暴露与疾病之间的“黑
箱”秘密的解开.慢性非传染性疾病是基因与环境

共同作用引起的复杂性疾病.在对其风险评估中,
基因 环境的交互作用不容忽视.交互作用是指两

个或两个以上的因素共同发生作用时产生的一种效

应,包括协同作用和拮抗作用.基因 环境交互作用

有病例对照研究、病例 父母对照研究、病例 同胞对

照研究、纯病例研究等设计方法.交互作用的分析

中广泛使用多因素回归模型,如logistic回归模型、
广义相对危险度模型和数据挖掘等[１３].用于候选

基因关联法的数据挖掘大致包括降维法、基于树的

方法、模式识别法以及贝叶斯法等.近年来,利用家

系、病例对照以及前瞻性队列研究等手段,结合最新

的高通量基因分型技术以及环境外暴露和内暴露检

测技术,造就了许多基因 环境交互作用的经典

案例.
全基因组关联研究已取得多项重要发现,截至

２０１７年 ８ 月,NationalHuman GenomeResearch
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Institute(NHGRI)GWASCatalog收录了２６４５个

GWAS和３４９７６个表型相关SNPs.尽管鉴定了一

批关键的疾病易感位点,但是还有许多人类疾病和

特征背后的遗传因素未被发现.如乳腺癌易感的遗

传因素包括中度到高度外显率的BRCA１、BRCA２、

PALB２等罕见变异以及低度外显率的９０个常见变

异,但是这些变异仅能解释３７％的额外家族性风

险[１４].研究基因 环境交互作用为精准预防提供了

可能.一项针对代谢综合征的研究发现遗传背景可

以显著 影 响 饮 食 干 预 的 效 果,低 脂 饮 食 干 预 的

IRS１Ｇrs１５２２８１３GA/AA携带者显著降低了代谢综

合征的发病风险,但 GG 携带者则无效[１５].在探讨

食管癌发生发展过程中基因 饮酒交互作用时发现,

４号染色体区域(乙醇脱氢酶家族基因)的遗传变异

与１２号染色体区域(乙醛脱氢酶家族基因)的遗传

变异与饮酒具有显著的交互作用.携带“快速”乙醇

脱氢 酶 (ADH１B)代 谢 和 “慢 速”乙 醛 脱 氢 酶

(ALDH２)代谢基因型的个体如果饮酒,其罹患食管

癌的风险是非饮酒者的４倍[１６].随着检测技术的

成熟和检测成本的降低,利用大型队列优先开展主

要慢性病的基因 环境交互作用研究,目前处于适宜

的时机.

２　环境与健康

２．１　环境污染与健康损害结局

污染是引起疾病和早死最大的环境因素,是所

有战争和冲突的１５倍.２０１５年有９００万人死于环

境污染,其中９２％发生在包括我国在内的中低收入

国家[１７].近年来,我国的环境污染问题日益严重,
除传统的工业污染物和农药外,食品添加剂、纳米及

其他新材料、持久性有机污染物等与社会经济发展

密切相关的化学物严重威胁大众健康.环境污染大

致可分为空气、水和土壤污染.近年来,我国大气污

染问题已经成为政府和公众普遍关注的问题.相比

世界卫生组织(WHO)的空气质量指导值,我国的空

气污染较为严重[１８].空气污染的治理和预防,注定

是持久战.但是水污染、土壤污染同样不容忽视,而
且水和土壤污染直接关系到食品安全[１９].因此,
水、土壤与健康也是关系民生社会稳定和可持续发

展的重大战略问题.值得注意的是,快速城镇化过

程中环境因素对健康的影响尤其需要引起重视,噪
声、热岛效应、人口密度增大下的暴露人群以及交通

需求增大下的暴露机会,均不同于传统的空气、水和

土壤污染.因此,需要深入研究环境因素变化、人群

暴露特征改变以及健康风险识别、评价和管理.
环境污染是一种复合暴露,对健康的影响具有

多组分暴露、多基因参与、效应复杂和外显率低的特

点.环境污染物暴露与多种健康损害结局相关,处
于不同地域以及不同生命阶段的人群,其暴露特征

与关键的健康损害结局也不相同.在考虑健康损害

结局时,特别需要关注以下三个领域:(１)出生缺陷

与生殖健康是公共卫生领域面临的重大挑战之一,
环境污染导致基因突变或染色体畸变,从而引起先

天性缺陷儿的出生增加.环境中大量的内分泌干扰

物造成女性不孕不育、生殖系统相关疾病与肿瘤发

病率升高,使隐睾、睾丸癌、男性少精弱精及尿道下

裂等发病率增加[２０].(２)随着机体衰老,老年人的

死亡风险的决定因素不同于一般成人,但环境污染

对老年人群健康影响的研究尚未引起足够关注,有
限的研究从空气污染等环境介质推测到对老年人群

健康影响的证据不足.因此需要建立老年人群前瞻

性队列研究,研究环境污染对老年人的健康危害,探
讨环境污染物在机体衰老过程中的作用和机制[２１].
(３)另一个值得关注的领域是大气污染的早期健康

危害,大气污染对人群健康早期影响及生物学机制

目前尚不清楚,大气污染早期健康危害和早期效应

标志物的研究十分缺乏.随着组学技术和质谱流式

技术的发展,标志物检测手段不断丰富,迅速发展的

单细胞及单分子检测等高通量、高灵敏和高内涵技

术正成为实验室生物标志物检测的新手段,新的污

染早期标志物发现将成为研究热点[２２].

２．２　环境有害因素与男性生殖健康

近年来,男性生殖健康备受关注,我国育龄人口

不孕不育率已高达１５％—２０％,不孕夫妇约近２０００
万对.大量研究表明,由男方生殖健康原因引起的

不育约占３０％左右,而男女双方共同原因又占２０％
左右.导致男性生殖损害的因素很多,除了遗传因

素,不良生活方式、社会 心理因素,也可导致男性的

生殖损害.但现代社会环境暴露比遗传因素对男性

生殖损伤的效应更为显著,环境暴露以及环境与基

因交互作用引起的男性生殖损害,是现代社会男性

生殖损害的重要危险因素[２３].
导致男性生殖损伤的几类环境危险因素包括空

气污染及空气颗粒物、多环芳烃类化学物、邻苯二甲

酸酯类化学物、电磁辐射等.许多环境污染物本身

是致突变物或潜在致癌物,多环芳烃类化学物可使

端粒酶活性降低,使精子端粒缩短,从而加剧精子遗

传物质的不稳定性[２４].很多环境污染物都是环境
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内分泌干扰物,可以与下丘脑 垂体 性腺轴上靶细

胞的相关受体结合,对激素的分泌产生影响,从而干

扰生殖过程.有关男性生殖损害、不育和不良妊娠

结局的表观遗传学异常研究是近年来生殖与发育研

究的前沿领域.环境污染物暴露能导致人体全基因

组甲基化降低,而精子基因组广泛的甲基化异常与

精液质量下降密切相关[２５].环境暴露还能影响

miRNA的表达,参与精子损伤等过程[２６].

２．３　环境 表观遗传 基因交互作用

环境相关疾病大多是环境 基因交互作用的结

果,而表观遗传改变介于两者之间.表观遗传学改

变包括启动子区 DNA 甲基化,组蛋白修饰和染色

质重塑以及非编码 RNA 的改变.表观遗传学研究

的理论和技术手段推进了环境医学的研究,利用表

观遗传诠释环境 基因交互作用也为环境污染与环

境相关疾病关系的研究提供了新的思路,环境污染

所致表观遗传改变在肿瘤、糖尿病、呼吸、心血管及

神经系统疾病的发生发展中起着重要作用[２７].因

此,通过人群队列,应用多学科交叉的研究手段,可
以阐述环境因素对机体损伤的表观遗传变异、维持

和作用的规律和特点,阐明表观遗传调控在维持细

胞稳态和表型以及疾病发生发展中的作用及机制.
机体发育和细胞周期的某些阶段对表观遗传变

异更为敏感.多哈理论认为生命在发育过程的早期

经历的不利因素,将会增加其成年后罹患疾病的风

险,这种影响甚至会持续几代人[２８].早期生殖系发

育和精子生成两个重要事件中甲基化修饰历经多次

重编程.２００５年首次发现子宫内环境化学物乙烯

菌核利(一种杀真菌剂)暴露能减少子代精子数量和

质量以及雄性生殖能力,这种效应通过改变雄性生

殖细胞甲基化传递至第４代[２９].因此,环境内分泌

干扰物等诱导的生殖损伤效应在子代间的传递备受

关注.由于表观遗传是可逆转的,因此降低不良表

观遗传变异的负荷,将为疾病的防治带来契机.
开展环境与健康研究要人群研究与实验室研究

相结合.但是目前的人群队列研究在创建之初未预

想到研究表观遗传对生物样本采集的苛刻要求,甲
基化候选基因的选择仍然采用与基因多态性关联研

究类似的方法,导致研究结果难以解释暴露和疾病

间的因果联系.另外,也需要客观解释表观遗传效

应跨代传递的效能.而实验室研究受检测灵敏度、
筛选通量、标志物丰度、稳定性和特异性的限制,标
志物与人类疾病的关联及向人群外推存在不确

定性.

３　营养与健康

３．１　膳食模式

人类膳食是一个复杂的体系,其对健康的效应

不仅涉及膳食成分与机体之间、食物各成分之间的

相互作用,还与食物中营养物质的生物利用度有关.
因此,利用单个营养素或单个食物干预的研究有很

大的局限性.现代营养学的理论体系关注营养缺乏

病的预防,但是在研究营养素过剩或营养代谢异常

所引起的慢性病、代谢性疾病与食物或营养素关系

时,所得出的结论往往与预防营养缺乏病相矛盾.
目前在国际顶尖杂志上发表的关于营养与慢性病的

大规模人群队列的研究结果常常不一致,甚至相互

矛盾或反传统反共识,在公众中引起了混乱的解

读[３０３２].这可能是在研究营养素(如碳水化合物、脂
肪)或单一食物时,忽视了代谢过程中营养素之间的

相互关系,最简单的例子是膳食纤维影响钙的吸收、
维生素D有利于钙的吸收.鉴于此,研究整个膳食

对慢性病的防治作用成为营养学研究的关键和

重点.
传统上膳食模式分为西方膳食模式、东方膳食

模式、以日本为代表的平衡膳食模式和地中海膳食

模式,但这种分类已满足不了疾病预防的要求.营

养学家已研究并初步形成了一些预防营养相关疾病

的膳食模式.２０世纪关注膳食模式与慢性病关系

的研究主要探讨降低高血压的膳食模式(DASH)和
地中海膳食模式对慢性病的影响.DASH 膳食在

U．S．News& WorldReport评选中连续７年获得

综合最佳饮食方法[３３].在 DASH 膳食和地中海膳

食模式研究的基础上,西方国家的科学家们建立了

适合本国或本地区膳食特点、基于膳食质量评价(膳
食指数、膳食评分)的不同膳食模式,并根据膳食质

量指数的高低来判断人群或个体的膳食模式健康与

否.常见的有美国的健康饮食指数、替代健康饮食

指数、膳食质量指数、修订的膳食质量指数、膳食质

量分数及健康食物指数等[３４].地中海膳食模式也

建立了可量化评分的地中海膳食分数以及替代地中

海膳食分数[３５],同时也建立了DASH 相应的质量评

分体系[３６].利用美国 NHS和 HPFS随访１２年后

发现,与相对保持不变的膳食质量比较,替代健康饮

食指数、替代地中海饮食指数、DASH 饮食评分明显

改善的人群的总死亡率显著降低[３７].
我国也初步开展了基于膳食质量评分的膳食模

式研究.这些研究主要以中国营养学会提出的膳食
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指南为标准,建立“中国膳食质量指数”和“中国膳食

平衡指数”[３８].但我国仍缺乏这些膳食指数与慢性

疾病结局关系的研究结果,难以利用上述的膳食质

量指数指导慢性病的防治.此外,我国建立的膳食

质量指数是以膳食指南为标准来分析某群体或个体

膳食质量的得分,并用来判定健康或不健康的膳食

模式,这实际上是将膳食指南进行量化的一种方式.
而我国膳食指南较多内容是综合了国外人群的研究

结果,据此建立的膳食质量评分能否能指导我国人

群慢性病的防治还需要进一步的研究和验证.因

此,要充分考虑我国各地居民的饮食习惯和饮食文

化,建立符合中国人群的防治慢性病的膳食模式,否
则膳食模式很难落地.

３．２　营养个体化与精准营养

营养素的发现、鉴定,DRIs和膳食指南的制定,
都是以营养缺乏病为依据和目的,营养学的理论体

系也是以此为根据而建立.对于预防营养缺乏病,
利用群体的理念,所提出的营养素摄入量或进行营

养干预的剂量一般都是过量的,以防止绝大多数人

的缺乏;而对于慢性病,这一剂量则可能是有害的,
因此针对慢性病应当进行营养个体化研究.

在强调膳食整体效应的同时,要考虑不同社会

经济状况、文化背景、生活习惯、健康状况和遗传背

景造成营养代谢过程的个体之间的差别.营养个体

化的生物学基础包括基因多态性和营养程序化.基

因多态性只能解释１０％的膳食营养反应的个体差

异[３９],而其他部分并不清楚;最新的研究表明,“程
序化”可能是这些差异的主要原因,营养程序化是指

不同个体生命早期接触不同膳食营养的刺激对机体

的反应或代谢特征产生不同程度的影响,表现为表

观遗传学、转录组学、蛋白组学、代谢组学和宏基因

组学等的改变,可长期存在[４０].因此,个体差异需

要精准化的营养干预,才能达到预防和控制疾病的

目的.精准营养就是通过考察个体的遗传特征、饮
食习惯和行为、肠道微生态、代谢特征、生理状态以

及临床指标等相关个体因素对营养需求和干预效果

的影响,并基于上述数据实现对个体营养状态的最

优化选择、判别和干预[４１].
全基因组关联研究、多组学以及大数据分析技

术的发展为有效的营养干预提供了可能.综合分析

美国的 NHS、HPFS和 WGHS队列发现,每天喝含

糖饮料的人群中,每增加１０个风险等位基因,肥胖

发生的相对危险度增加５倍,远高于频率低的人

群[４２].在另一个研究中,测量研究对象１周的血糖

水平,根据个体的生活方式、医疗背景及肠道微生物

的组成和功能,进行标准化的葡萄糖餐食干预,记录

其餐后葡萄糖水平.通过计算机学习的方法对不同

个体血糖变化的影响因素进行了大数据分析,构建

餐后血糖水平的预测模型.最后,利用该模型成功

预测了其他参与者对同样膳食所表现出的不同血糖

变化,为糖尿病患者和健康人群进行精准的血糖控

制提供了依据[４３].另外,在精准营养研究中,肠道

菌群的研究仍然是一个重点,已有研究显示肠道菌

群可能与糖尿病[４４]、心血管疾病等慢性病有关[４５],
肠道菌群与代谢性疾病、癌症、免疫与炎症的关系以

及肠 脑轴的解析将为精准营养提供证据.
营养个体化与精准营养的研究也面临着挑战.

首先,营养素干预缺少剂量范围指导值,也不清楚营

养素的生物毒性和毒理学机制.其次,大多数营养

素仍缺少有效的、灵敏度较高的生物标记物.生物

标志物能否反映膳食营养长期的摄入水平也有待进

一步的研究.最后,影响营养素代谢、合成和分解通

路尚不完全清楚,尤其是个体间营养代谢相关基因

的遗传变异影响代谢的过程尚不清晰.

３．３　食品安全与抗微生物药物耐药性

抗微生物药物耐药性(AMR)已成为当前对全

球公众健康最复杂的威胁.全球每年因 AMR死亡

的人数超过１０００万人[４６].WHO于２０１１年世界卫

生日向全世界告诫,“今天不采取行动,明天将无药

可用”.针对这一现状,WHO、联合国粮农组织、世
界动物卫生组织分别于２０１５年和２０１６年发布全球

行动计划,并于２０１７年初成立了机构间协调小组,
以推动遏制 AMR 进程的政治决议的实施.目前,
世界范围内应对 AMR的共识采用“OneHealth”策
略,即人、动物、食品、植物、环境等多个领域进行顶

层设计、合理统筹、共同行动[４７].联合国相关组织

和世界各国都认同 WHO的 AMR全球行动计划所

包括的５项战略目标,即提高认识;通过监测和研

究,加强知识和证据;通过预防,减少感染;优化抗生

素在人和动物中的使用;可持续的投资,包括对新

药、新器械、疫苗、干预手段的投资.为了完成５项

战略目标,需要采取４项相应行动,包括减少抗生素

的需求;优化抗生素的有意使用;避免抗生素的非有

意暴露(食物、环境);改进供应和科技[４８].
中国已成为世界上动物源性 AMR最严重的国

家之一.食品中致病菌的高耐药和多重耐药是人群

暴露多重耐药菌株的一个重要途径.我国监测结果

显示,食品中分离的致病菌对常用抗生素的耐药相
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当普遍,耐药株的检出率最少为１０％,平均为３０％
左右[４９].２０１６年８月２５日,国家卫生和计划生育

委员会、国家发展和改革委员会等１４个部门联合印

发了 «遏 制 细 菌 耐 药 性 国 家 行 动 计 划 (２０１６—

２０２０)»,旨在从国家层面多个领域打出组合拳,有效

遏制细菌耐药,维护人民身体健康,促进经济社会可

持续发展.然而,与国际机构和发达国家相比,无论

是在认识程度、情况掌握、监测水平、管理力度,还是

新药研制和科研水平等方面,都有相当大的差距.

４　总结与展望

随着我国社会经济的发展和人民生活水平的提

高,健康水平得到了进一步的改善,但人民日益增长

的对健康的需求为预防医学研究和公共卫生实践提

出了新的挑战.专家们总结强调,在解决预防医学

的前沿基础科学问题时,要采用整合的思路,在大型

自然人群队列中开展精准预防、精准营养与本土化

膳食模式的研究,并结合多组学、动物、类器官和细

胞模型等现代医学技术和孟德尔随机化、中介分析

等统计方法,探讨环境(自然环境、生活方式、膳食营

养等)表观遗传 基因交互作用,揭示慢性病、代谢

性疾病发生发展的危险因素,寻找早诊断和早干预

的策略,最终达到全民健康的目标.
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Abstract　The１９２thShuangqingForum sponsoredby NationalNaturalScienceFoundationofChina
entitled“Nationalstrategicdemandandkeyissueofbasicfrontiersforpreventivemedicine”focusedon
epidemiologyofchronicdiseases,environmentandhealth,andnutritionandhealth．Forepidemiology,the
expertsemphasizedthatlargepopulationＧbasedcohortswereimportantforprecisionprevention．These
cohorts,bigdataandmethodsofsystemicepidemiologyshouldbeappliedinthestudyofgeneＧenvironment
interaction．Forenvironmentandhealth,theexpertsdiscussedthediversitiesofenvironmentalpollution
andoutcomesofhealthyinjury,andhowcanepigeneticregulationbyenvironmentalexposurebeinherited
tothenextgeneration．Fornutritionandhealth,theexpertssuggestedtoclarifyChinaＧbaseddietary
patternsforpreventingchronicdiseasesandtoperformthestudiesonindividualizednutrition．Inaddition,

theissueofantimicrobialresistanceinChinaisseriousandshouldbesolvedthroughgovernment,the
publicandtheprofessionals．Accordingtothenationalstrategicdemands,thisforumsummarizedthekey
issueofbasicfrontiersforpreventivemedicineandprovidedthescientificevidencefortheplanof“healthy
China２０３０”．
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