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复旦大学物理系 Colloquium

摘要：AlphaFold是用AI解决科学问题的里程碑，被认为基本
上解决了蛋白质折叠问题。蛋白质折叠问题是生命科学，特别
是生物物理学研究的基本问题之一，也是科学上最难的问题之
一。这里我们介绍什么是蛋白质折叠问题，它的生物学意义，
从生物学、物理学和AI视角是如何研究该问题、研究现状以及
未来研究方向。
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