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摘要  合成生物学是一门新兴交叉学科, 诞生至今已在医药、能源、环境、农业等多个领域展

现出巨大的应用前景和发展潜力, 对探索生命起源与进化等生物学基本问题亦发挥重要作用. 

随着 2010 年 5 月首个合成细胞的诞生, 合成生物学再次引起了社会各界的高度关注和广泛讨

论. 欧美等国已在合成生物学领域开展多项研究并已取得诸多成果. 为了推动和促进这一新兴

学科在中国的发展, 本文在阐明合成生物学概念及研究内容的基础上, 一方面综述了合成生物

学的研究现状及国内外发展, 分析了合成生物学所面临的机遇与挑战; 另一方面, 对合成生物

学未来的发展, 尤其是在中国的发展作出展望. 
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2010 年 5 月 21 日, 美国科学家 J. Craig Venter

领导的合成基因组学研究小组在 Science 发表了他们

的最新成果——合成细胞[1]. 该细胞由一个完全化学

合成的基因组所控制 , 并能在实验室条件下正常生

长 . 这项研究是合成生物学发展历程中的一次突破

性进展 , 引起了科学界乃至社会各界广泛的关注和

讨论. 合成生物学作为一门新兴的交叉学科, 再次成

为科学界的焦点之一. 英国皇家工程学院 2009 年的

一份报告指出, “合成生物学有望创造出新的重大产

业, 其发展很有可能对英国、欧洲以及世界经济的未

来产生深远影响”[2]. 合成生物学作为一门正处于快

速发展阶段的、并有望成为 21 世纪引领生命科学领

域乃至整个科学领域的重要学科 , 以其独特的研究

理念、富有挑战性的研究目标和巨大的科学价值与社

会应用价值 , 正在世界范围内激起新一轮的科技热

潮. 针对合成生物学在欧美蓬勃发展的现状, 以及合

成生物学巨大的应用前景和发展潜力 , 我们有必要

对这一学科进行全面而深入的了解 , 以推动和促进

我国在这一新兴前沿领域的发展 . 本文从合成生物

学的概念、特点、发展历程、国内外现状以及面临的

机遇和挑战等方面, 对合成生物学进行详细介绍, 同

时对合成生物学未来的发展趋势 , 尤其对我国开展

合成生物学研究的方向和前景进行探讨与展望.  

1  合成生物学概览 

1.1  合成生物学概念 

合成生物学旨在利用测序技术、计算机建模及模

拟技术、生物工程技术、化学合成技术等, 在工程学

思想的指导下, 从头设计并构建新的生物组件、设备

和系统, 或对现有的、天然的生物系统进行重新设计

和改造 , 以达到利用工程化的生物系统或生物模块

来处理信息、操作化合物、制造材料、生产能源、提

供食物、保持和增强人类健康以及改善环境等目

的[2~5]. 合成生物学的特点在于工程学思想与生物学

研究的充分融合. 合成生物学遵循工程设计的原理: 

将标准化-设计-建模 /模拟-实施-测试的工程学思想

核心引入到生物系统的设计与构建中(图 1). 合成生

物学的基本出发点之一是将复杂的生命系统拆分为

各个功能元件, 通过对生物元件(parts)进行标准化、模

块化定义 , 以实现对生物元件的逐级组装(devices), 

直至构建一个新的功能系统 (systems). 基于标准化
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的生物元件所设计和构建出的生物模块 , 其输出的

可控性和预测性均在一定程度上得到了提高. 图 2 对

合成生物学的这一特性以及与传统遗传工程的区别

进行了形象地展示[5].  

任何一门新兴学科 , 其产生和发展都不是孤立

的, 都是建立在现有学科和技术发展基础之上的. 但

学科之所以称之为“新”, 主要在于其研究理念、思考

问题的角度和对现有技术的应用侧重点的不同 . 同

时 , 随着“新”学科的日趋发展和科学家们对学科认

识的不断深入 , 学科本身势必又将引领一批新技术

和新方法的产生, 这是一个正向循环、互相促进的过

程. 合成生物学也不例外. 基因组学、遗传学、分子

生物学、细胞生物学、系统生物学等相关研究加深了

人类对生命系统的认识 , 为合成生物学提供雄厚的

知识储备(“认识生命”); 生物信息学、计算机及数学

为合成生物学的设计、建模与模拟提供了强有力的理

论及技术支持(“设计生命”); 基因工程、代谢工程等

技术工具和方法也被应用于合成生物学对生物模块

和生物系统的操作过程中(“操作生命”, 或称之为“工

程化生命”). 合成生物学不但可以改造生命, 更为重

要的是, 可以创造新的生命. 因此, 可以将合成生物

学视为一种革命性的全新的生物技术 , 是生物技术

及相关高技术领域发展的一个新的制高点 . 另一方

面, 合成生物学作为一种新的研究思路和研究手段, 

也被用来研究生命科学中的一些基本问题 , 如生命

起源、进化、发育等.  

1.2  合成生物学主要研究内容 

合成生物学的研究目标非常明确 : 从头合成新

的生命体, 或者对已有生命体进行工程化改造, 从而

实现新的功能. 为了实现这些目标, 科学家们从不同

层次、不同角度进行了探索. 目前, 合成生物学的研

究主要集中在 3 个方面: (1) 生物元件标准化及生物

模块的设计与构建; (2) 最小基因组研究; (3) 基因组

的设计、合成与组装. 如果将“重构生命”比作制造汽

车, 那么生物模块就像汽车的引擎、活塞、曲轴等“零

部件”, 而基因组则是装载这些零件、并使其协同发

挥作用的“底盘”. “零部件”为汽车提供各种性能, 稳

固的“底盘”为“零部件”有效地发挥其性能以及各“零

 

图 1  合成生物学的研究思路采用工程学中类似于飞机制造

的周期和循环(参考文献[6]) 
首先, 对所用到的部件进行标准化和规范化的说明; 然后, 针对目标

进行设计, 并通过计算机的建模和模拟得到理论可行的模型, 再依

据模型在工厂里进行实施和制造; 最后, 对成品进行测试和验证. 为

使飞机的各项指标满足需求, 在测试和验证后, 还需要针对模型中

的问题重新开始此循环, 直至获得令人满意的成果 

 

图 2  传统遗传工程(a)与合成生物学(b)设计过程的简单示意

图(参考文献[5]) 
传统遗传工程与合成生物学都可以利用天然发生的和经修饰的生

物元件来构建精心设计的工程化的系统. 然而, 由于传统遗传工程

方法所使用的模块及其组装方式没有得到很好的定义或标准化 , 

当它们组装成一个较大的系统时, 往往会产生意想不到的相互作

用, 进而导致次优组合和多效性结果的产生. 这意味着输出经常是

不可预测的 , 且强烈依赖于具体零件和组装方法的选择. 相比之

下, 合成生物学开始于标准化生物元件的发展, 这些元件具有标准

化的接口, 从而能够被固定下来并建立最优化组合. 这样的结果自

然是一个高度可预测性的工程化系统, 对于单个输入只产生单一

的对应的输出 
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部件”之间的相互协调提供强有力的保障, 两者对于

汽车高效的工作均必不可少.  

(ⅰ) 生物元件标准化及生物模块的设计与构建.  

按照一定标准或规范(包括对前缀、后缀、特殊位点、

组装方式等的规定)设计和构建(寡核苷酸订制、PCR

或 de novo 合成)生物元件(包括启动子、终止子、蛋

白编码序列等常见 DNA 组分), 并对该生物元件进行

详尽的描述(如序列、特性、获取途径等)及质量控制

测试等, 使其具有特征明显、功能明确且能与其他元

件进行自由组装等特性 , 这些过程称为生物元件的

标准化. 当合成生物学的“零件”——生物元件的参数

被确定及标准化, 生物模块(devices, systems)的设计

与构建就会变得容易而可靠 . 细胞中启动子与抑制

子之间相互作用的关系表现出与电路系统中开关和

振荡器等类似的特性, 基于这类特性, 对标准化的生

物元件进行不同层次的设计和组装 , 能够产生与工

程学电路研究中类似的系统(图 3). 这样的生物系统

其输出的可控性和可预测性均在一定程度上得到了

提高. 生物模块构建既包括新的生物元件、设备或系

统的从头设计与构建 , 也包括对现有的自然界中的

生物系统进行重新设计和改造 . 一些自然物质和非

自然物质的设计或人工合成也被认为是合成生物学

的研究内容之一 , 如人工核糖体的合成以及由天然

不存在的碱基组成的遗传因子的人工合成等.  

(ⅱ) 最小基因组研究.  新的生物模块需要在一

个合适的载体细胞(也称为“底盘”细胞, chassis)中进

行表达. 理想的载体细胞应该具有精简、健壮的基因

组结构, 即“最小”基因组, 从而最大程度降低噪声干

扰(noise), 降低研究问题的复杂度, 提高对所设计系

统的可控性和可操作性 . 最小基因组是指在最适宜

条件下维持细胞生长繁殖所必需的最小数目的基

因[8]. 因此, 最小基因组研究的核心就是确定基因的

必需性. 根据基因必需性的信息, 一方面可以对现有

的基因组进行有目的地精简 , 删除非必需的基因组

片段(“自上而下”策略 , top-down); 另一方面也可以

对必需基因进行重新设计、合成与组装(“自下而上”

策略 , bottom-up), 这两种方法是目前公认的实现最

小基因组构建的两种策略[9]. 当然, 这个“最小”的概

念是相对的, 并不是绝对的. 此外, 不存在可以适用

于各种生物学用途的通用底盘. 随着 DNA 测序技术

的发展, 越来越多的微生物基因组被测序, 为我们针

对特定问题选择合适的“底盘”细胞 , 并对其基因组

进行最小化研究提供了重要的基础.  

(ⅲ) 基因组的设计、合成与组装.  合成生物学

研究, 不管是生物模块构建还是最小基因组研究, 归

根结底都是对基因组序列的操作. 要想实现“工程化

生命”, 对基因组的操作技术 , 尤其是基因组的“读-

写”, 即基因组测序技术、DNA 合成技术必不可少. 

基因组测序技术使得我们能够“阅读”生命的“天书”, 

帮助我们认识复杂的生命系统; 在此基础上, 通过计

算机建模与模拟, 实现对生命体 in silico 水平的设计

与改造; 而 DNA 合成技术则使得我们能够根据 in 

 

图 3  从工程学的电路到合成生物学的模块(参考文献[7]) 
发生在电路系统中的开关和振荡器的现象在生物信号转导及生物调控过程中同样可以看到. 其中, 启动子、诱导子和抑制子是重要的作用单

元. 利用它们的相互作用特性, 模拟工程电路系统, 便可以设计并构建出与工程电路具有相似或相同特性的合成生物系统 
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silico 设计重新“书写”生命的天书. 这一技术体系的

建立和完善是合成生物学发展的重要前提之一.  

综上所述, 围绕合成生物学研究目标, 合成生物

学各研究内容之间互为联系 : 生物元件标准化及生

物模块的设计与构建使得我们在深入认识复杂生命

体系的基础上, 实现对生命体有目的的设计与改造; 

最小基因组研究为新设计的生物模块的功能实现提

供理想的表达载体 ; 而合成基因组技术则为前面二

者的实现提供坚实的技术支撑 . 三者互为促进 , 从

而最终实现具有特定功能的、有实际应用价值的崭

新的生命体.  

2  合成生物学的研究现状 

合成生物学因其富有特色的研究思路和巨大的

应用前景吸引了众多生物学家、工程学家、数学家等

参与其中. 2000年以来, 在Drew Andy, Jay D. Keasling, 

James J. Collins 等多人的推动下, 合成生物学在生物

元件标准化及生物模块的设计和构建方面取得了很

大进展, 标准化生物元器件库被建立, 控制转录、翻

译、蛋白调控、信号识别等各个生命活动的遗传电路

也相继被开发, 并有望在实际应用中发挥重要作用. 

另一方面, J. Craig Venter 研究所(J. Craig Venter In-

stitute, JCVI)于 1995 年开始的最小基因组及合成基

因组学研究也于近期取得了突破性进展 . 而基因组

精简研究也在近 10 年的发展中开发出多种技术方法

用于大片段基因组的删除, 并取得了一定进展.  

2.1  生物元件标准化与生物模块设计 

设计具有预测功能的生物模块是当前合成生物

学最为关注的领域之一. 2000 年, Gardner 等人[10]在

大肠杆菌中成功设计并构建了一个合成的双稳态基

因调控网络 , 称为基因“拨动开关”(Toggle switch). 

同年, Elowitz 和 Leibler[11]也构建出第一个合成的阻

遏震荡器(Repressilator). 这两件事件的完成标志着

合成生物学的正式诞生[12]. 2003 年, 合成生物学委员

会(Synthetic Biology Community)及标准生物元件注

册处(The Registry of Standard Biological Parts)在麻省

理工学院成立. 次年, 第一届国际遗传工程机械大赛
(International Genetically Engineered Machine Compe-
tition, iGEM)在麻省理工学院举行, BioBricks 基金会

(The BioBricks Foundation, BBF)成立, 第一届合成生

物学国际会议召开 , 这些事件进一步推动和促进了

这一领域的发展. iGEM 是一年一度的合成生物学领

域最高级别的国际性大学生竞赛. 通过竞赛, 一方面

增强全世界大学生对合成生物学的认识、参与和实

践, 培养合成生物学跨学科人才; 另一方面, 通过大

学生的广泛参与 , 不断丰富和完善合成生物学的标

准生物元件库. 截至 2010 年, 已有来自多个国家的

超过 120 支队伍注册参加该项比赛. 中国自 2007 年

起已有多所高校组织在校生参与 iGEM 竞赛并取得

了骄人的成绩 . 生物元件标准化与生物模块设计的

主要进展和事件如表 1 所示. 

其中尤为值得一提的是, 美国 Jay D. Keasling 教 

表 1  生物元件标准化与生物模块设计大事记 

时间 事件 

2000 年 

 

Gardner 等人[10]在大肠杆菌中构建了基因拨动开关(Toggle switch), 一个合成的双稳态基因调控网络 

Elowitz 和 Leibler[11]构建了第一个合成的阻遏震荡器(Repressilator) 
2002 年 实现遗传电路的定向进化[13]以及单个细胞内的随机基因表达[14] 

2003 年 麻省理工学院、剑桥等美国学生根据 Elowitz 阻遏震荡器设计了生物振荡器 

Keasling 等人[15]在美国劳伦斯伯克利国家实验室设立合成生物学部, 并在大肠杆菌中成功地构建了合成青蒿素的网络 

合成生物学委员会(Synthetic Biology Community)及标准生物元件注册处成立 

2004 年 第一届国际遗传工程机械大赛(iGEM)在麻省理工学院举行 

第一届合成生物学国际会议在美国麻省理工学院召开 

实现可编程的细菌群体控制[16]和哺乳动物拨动开关[17] 

2005 年 实现了可编程的模式生成[18]以及酵母中人工胞间通讯的建立[19] 

2006 年 Keasling 实验室对多个青蒿素生物合成基因进行优化设计[20], 并将设计的网络导入酵母菌中产生了青蒿酸, 通过对代

谢网络的不断改造和优化, 使产量实现了数量级水平的提高 
2007 年 实现 RNAi 和阻遏蛋白开关[21], 基于 RNAi 的逻辑电路[22]和核酶开关[23] 

进入 iGEM 决赛的 7 支队伍中有 2 支来自中国(北京大学和中国科学技术大学), 北京大学荣获大奖[24], 中国科技大学荣

获“最佳基础技术奖” 

2008 年 利用化学互补法产生转录因子逻辑门[25] 
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授及其团队有关抗疟疾药物青蒿素微生物工业化合

成的研究工作[15,20]. 他们利用合成生物学的方法, 对

抗疟疾药青蒿素前体青蒿酸的合成通路进行重新设

计, 将来自细菌、酵母和植物的多种基因及代谢途径

进行组装和精密调控 , 最终获得了可高效生产青蒿

酸的工程微生物. 这项技术一旦获得推广, 将大大降

低抗疟疾药的成本, 为人类战胜这种疾病提供契机. 

这项研究的成功显示了合成生物学在医药等领域的

巨大应用价值和发展潜力 , 是合成生物学迈向实际

应用的里程碑事件.  

各种新生物能源的合成生物学研究也正在火热

进行中, 以望解决全球面对的能源与环境问题. 2007

年, 美国佛吉尼亚理工大学生物系统工程系 Zhang等

人[26]利用合成生物学原理, 用 13 个已知的酶形成一

条非天然的酶催化途径 , 可以使具有高能量密度载

体的淀粉及水在温和的反应条件下高效低成本地生

产氢气. 随着技术的发展及与燃料电池的集成, 该项

技术有望解决与氢气的储存、销售有关的难题, 因而

在汽车中的应用具有巨大潜力 . 采用合成生物学的

研究思路与方法, 2010 年, Keasling 和其团队[27]构建

出可以将半纤维素或葡萄糖转化为脂肪酸衍生燃料

等化学物质的生物模块 , 使得经改造的大肠杆菌具

有生产生物燃料及其他生物材料的潜力 . 世界多个

石油公司已经开始加大对合成生物学的投入 , 合成

生物学必将对能源领域产生巨大影响.  

2.2  最小基因组研究 

最小基因组研究始于 1995 年生殖道支原体

(Mycoplasma genitalium)全基因组测序的完成[28]. 这

种支原体拥有自然界自由生长的微生物中最小的基

因组, 长度只有 580 kb, 编码约 480 个基因. 这激发了

众多研究者去进一步探索可以维持一个细胞正常生

存的最小基因组. 同时, 科学家们也期望从最小基因

组和最小细胞的研究中探索生命进化和起源的奥秘.  

最小基因组研究的核心是确定基因对于维持细

胞正常生命活动的必需性 . 用于研究必需基因的方

法主要有比较基因组学 [29,30]、大规模基因失活实

验 [31~36]以及基于代谢网络的预测方法 [37]. 目前已经

对多个物种的必需基因进行了实验或理论研究 , 在

相关综述文章中已有详细的介绍 [38,39]. 经过实验鉴

定, 即使在生殖道支原体的基因组中也存在着约 100

个非必需基因 [32], 这些基因失活后不会对细胞的正

常生命活动产生影响 ; 模式微生物大肠杆菌及枯草

芽孢杆菌基因组中的必需基因比例不足 10%[34,40]. 

值得一提的是, 必需基因的定义与物种、环境等密切

相关, 很难定义一个广谱的必需基因集. 必需基因的

研究结果将为最小基因组自上而下研究策略的基因

组精简, 或自下而上策略的从头合成提供指导.  

在基因组精简研究方面 , 目前的研究方法主要

有基于自杀质粒的同源重组方法、基于线性 DNA 的

同源重组方法、基于位点特异性重组酶的方法和基于

转座子的方法 . 这 4 种方法在文献中都有详细介

绍[38,41]. 已经完成的基因组精简研究如表 2 所示. 

2.3  基因组的设计、合成与组装 

(ⅰ) 病毒基因组的合成.  20 世纪 70 年代, DNA

合成技术、重组 DNA 技术的建立为后来的遗传工程

及生物学研究开辟了新的道路. 1970 年, Agarwal 等

人[54]首次用化学方法人工合成含有 77 个核苷酸对的

酵母丙氨酸结构基因. 此后, DNA 合成技术获得了快

速的发展 , 多种具有活性的病毒基因组被合成出来

(表 3). 

(ⅱ) 细菌的合成基因组学.  JCVI 研究所的研

究团队历时 15 年构建了第一个自我复制的合成细菌

细胞, 并于 2010 年 5 月 21 日在 Science 上发表了他们

的这一成果[1]. 创造出这样一个由合成基因组完全控

制的细胞, 研究人员先后攻克了 3 大技术难关: (1) 

以化学合成的方式从头合成 , 并自组装成一个完整

的基因组; (2) 细胞间全基因组移植(包括原核细胞间

以及原核细胞与真核细胞之间), 使受体细胞完全由

植入的天然基因组所控制; (3) 将化学合成的基因组

移植入受体细胞中, 并由植入的合成基因组控制细胞

的生命活动. 在构建这样一个合成细胞的过程中, 还

面临诸多挑战, 如单核苷酸多态性的检测与设计、DNA

合成的质量控制、移植过程中 DNA 甲基化的修饰等. 

据估计, 完成这项研究共耗资约 4000 万美元, 以及

20 个人超过 10 年的工作量. 这项研究中的重要事件

如表 4 所示. 

支原体细菌较小的基因组使得它们成为合成基

因组学研究的最佳对象. 2008~2009 年在实现了生殖道

支原体的全基因组化学合成及细胞间基因组移植之

后, JCVI 团队选择了另一种支原体——蕈状支原体

(Mycoplasma mycoides)作为基因组供体, 山羊支原体

(Mycoplasma capricolum)作为细胞环境受体, 利用已 
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表 2  基因组精简研究进展概览(参考文献[41]) 

菌株 删除片段总长 删除的功能(D)和新的特性(C) 

大肠杆菌   

 Δ20Δ-4 218.7 kb (5.6%)[42] (D) 随机区域 

 CD Δ3456 313.1 kb (6.7%)[43] (D) 非特异性目标区域 

   (C) 表现出互斥区域 

 MDS12 376.1 kb (8.1%)[44] (D) 菌株特异性区域(K-islands) 

   (C) 与亲代细胞无明显变化 

 MDS43 708.3 kb (15.3%)[45] (D) K-islands, 移动因子 

   (C) 细胞稳定性及电转化效率增强 

 MGF-01 1.03 Mb (22%)[46] (D) 不影响生长效率的非必需区域 

   (C) 苏氨酸产量增加到 2 倍 

 Δ16 1.38 Mb (29.7%)[47] (D) 文献中报道的非必需基因 

   (C) 生长速率降低, 拟核位置异常 

枯草芽孢杆菌   

 Δ6 320 kb (7.7%)[48] (D) 噬菌体, 多聚乙酰合成基因 

 MG1M 991 kb (24%)[49] (D) 噬菌体, 多聚乙酰合成、次级代谢基因 

   (C) 生长速率降低 

 MGB874 873.5 kb (20.7%)[50] (C) 胞外纤维素酶产量增加到 1.7 倍, 蛋白酶产量增加到 2.5 倍 

谷氨酸棒状杆菌 190 kb (5.7%)[51] (D) 菌株特异性区域(R-islands) 

粟酒裂殖酵母 ~500 kb (4%)[52] (C) 生长速率降低 

酿酒酵母 531.5 kb (5%)[53] (C) 乙醇产量增加到 1.8 倍, 甘油产量增加到 2 倍 

 

表 3  病毒基因组合成大事记 

时间 事件 基因组大小/kb 

2002 年 8 月 Cello 等人[55]制造了第一个人工合成的病毒——脊髓灰质炎病毒 7.5 

2003 年 12 月 Smith 等人[56]合成了噬菌体ϕX174 的基因组 5.4 

2004 年 10 月 

 

美国、加拿大与日本的学者合作人工合成了 1918 年西班牙流感病毒基因, 合成的病毒表

现出与 1918 流感病毒相近的致病性[57] 
1.7(HA)+1.4(NA) 

 

2008 年 12 月 Becker 等人[58]设计并合成了蝙蝠 SARS 样冠状病毒 29.7 

 

表 4  JCVI 合成基因组学研究的里程碑事件 

发表时间 事件 

1995 年 10 月 生殖道支原体全基因组测序完成, 共 580 kb, 编码约 480 个基因[28] 

1999 年 12 月 采用转座子随机突变的方法初步确定生殖道支原体的必需基因约有 265~350 个[59] 

2003 年 12 月 仅在 14 d 的时间内完成了噬菌体ϕX174 全基因组的组装[56] 

2006 年 1 月 采用单基因突变方法对生殖道支原体的必需基因进行精确筛选, 在 482 个编码基因中确定了 382 个基因是必需的[32] 

2007 年 8 月 实现细菌之间的基因组移植, 将蕈状支原体基因组植入山羊支原体的裸细胞中, 并产生出新的蕈状支原体[60] 

2008 年 1 月 化学合成、组装并克隆生殖道支原体的全基因组, 这是第一个人工合成的原核生物基因组[61] 

2008 年 12 月 在酵母中, 实现从 25 个 DNA 片段一步组装成生殖道支原体基因组的组装技术[62] 

2009 年 9 月 实现基因组在两个生命分支间的转移, 从一个原核细胞到真核细胞再回到原核细胞[63] 

2010 年 5 月 创造出一个由化学合成基因组控制的细菌细胞[1] 

 
 

建立的技术体系于 2010 年完成了合成细胞的设计与

构建 . 之所以没有选择基因组更小的生殖道支原体

是因为这种细菌在实验室培养条件下生长缓慢 , 而

蕈状支原体及山羊支原体具有相对较快的生长速率. 

构建该合成细胞的主要步骤如下: (1) 以天然的蕈状

支原体基因组为模板, 设计出 1078 个长度均为 1080 

bp 的 DNA 片段, 每个 DNA 片段末端都带有 80 bp

的重复序列. 由 DNA合成公司根据 JCVI的设计化学

合成 1078 个 DNA 盒; (2) 利用酵母将 1078 个 DNA

盒分三步组装成为完整的基因组 : 第一步每次使用

10 个 DNA 盒构建出 109 个长度为 10 kb 的 DNA 片

段; 第二步每次使用 10 个 10 kb 的片段构建出 11 个

长度为 100 kb 的片段; 最后, 通过使用酵母基因系

统, 将这 11 个 100 kb 的片段组装成一个完整的合成
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基因组; (3) 从酵母细胞中释放合成的基因组, 并将

其移植入山羊支原体受体细胞中. 经孵化筛选, 仅含

有合成基因组的细胞存活下来 . 这些细胞完全由合

成的基因组所控制, 并表现出蕈状支原体的特征. 

JCVI 研究所“合成细胞”的研究无疑是合成生物

学发展历程中重要的一笔 . 这项工作不仅为合成生

物学提供了相应的技术体系(如基因组设计、合成、组

装、移植技术等), 同时对于揭示生命现象和本质具

有重要的科学价值.  

3  合成生物学的国内外发展 

3.1  合成生物学在欧美 

合成生物学在医药、能源、环境、农业等方面所

展现的巨大应用前景已引起欧美国家的高度重视 . 

2004 年美国的《技术评论》杂志将合成生物学列为

将改变世界的新出现的十大技术之一 . 美国生物经

济研究会 2007 年发表了《基因组合成和设计之未来, 

对美国经济的影响》的研究报告. 美国《时代》周刊

将“创造生命”列为 2008 年 10 大科学发现. 英国皇家

工程院于 2009 年 5 月发表了《合成生物学》蓝皮书, 

不但系统阐明了合成生物学研究范围、应用前景及其

社会影响 , 而且明确提出英国要在不久的未来保持

和提高其在该领域的绝对国际领先地位(第一、第二

的位置). 为此, 美国、德国、英国等发达国家纷纷投

入巨资, 有组织、有计划地开展合成生物学研究, 以

抢占合成生物学研究和发展的先机.  

人类基因组计划完成后 , 美国能源部启动了

GTL(Genome To Life)计划, 其中提到了“合成基因组

研究项目”, 包括“从可编程的 DNA 微芯片进行精确

的、低成本的基因合成”、“构建一个合成的基因组”

等. 美国国家自然科学基金 2006 年投入 2000 万美元

资助建立了“合成生物学工程研究中心 ”(Synthetic 

Biology Engineering Research Center, SynBERC), 由

哈佛大学、麻省理工学院、加州大学旧金山分校

(UCSF)、伯克利分校(UCB)等共同组建 . 欧洲方面 , 

2005 年欧盟委员会在第六框架计划中发表了“合成生

物学——将工程应用于生物学”的项目报告. 该报告

展望了合成生物学未来 10~15 年在生物医药、小分子

药物的体内合成、生命化学的拓展、可持续的化学工

业、环境与能源、智能材料及生物材料等方面的前景, 

分析了合成生物学的回报及存在的风险 , 提出了欧

盟在研究、支撑基础和教育等方面应该采取的行动. 

2007 年欧盟委员会启动了“合成生物学——新出现的

科学技术”引导项目共 18 项. 英国生物技术与生物科

学理事会(BBSRC)在 2008 年就将合成生物学列为优

先资助的研究领域. 威尔逊国际学者中心(The Wood-

row Wilson International Center for Scholars)2010 年 6

月 4 日发布的调查报告中显示, 据初步的数据统计, 

自 2005 年至 2010 年 6 月, 美国已花费约 43 亿美元

资助合成生物学相关研究; 欧盟委员会及 3 个欧洲国

家(德国、英国、荷兰)也已花费约 16 亿美元用于资

助合成生物学研究 . 欧美国家对合成生物学研究的

关注和资助力度呈逐年上升的趋势(图 4).  

3.2  合成生物学在中国 

合成生物学的兴起 , 在中国的科学技术界迅速

引起反响. 中国科学院在制定 50 年科学发展路线图

时将“人造生命”列入其中. 2008 年 2 月, 在天津大学

张春霆、中国科学院微生物研究所魏江春二位院士和

清华大学孙之荣教授主持下召开了合成生物学香山

会议, 这是中国国内第一次合成生物学学术会议, 会

议产生了积极的影响 ; 中国科学院合成生物学重点

实验室于 2009 年 7 月召开了“基于合成生物学的重大

药物和能源产品的设计”的战略研讨会; 中国科学院

北京生命科学研究院于 2009 年 8 月和 11 月, 两次举

办合成生物学研讨会, 邀请一批院士、专家和学者共

同探讨合成生物学研究现状与发展战略 , 推动合成

生物学在我国的发展; 2009 年 12 月, 上海交通大学

与中国科学院上海生命科学研究院合作承办了东方

 

图 4  2005~2010 年 6 月, 美国和欧洲对合成生物学相关研究

的年资助金额情况 
欧洲仅包含欧盟及德国、英国、荷兰 3 个国家. 数据来自 http: //www. 

synbioproject.org/library/publications/archive/researchfunding/ 
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科技论坛 2009 年特刊“合成生物学基础前沿问题”高

峰论坛; 2010 年 7 月, 在中国科学技术协会的支持下, 

中国科学院北京生命科学研究院在苏州组织召开了

“合成生物学的伦理问题与生物安全”学术研讨会 . 

我国部分科研单位也成立了合成生物学相关研究机

构. 例如, 天津大学与爱丁堡大学合作, 成立了系统

生物学与合成生物学研究中心 ; 中国科学院成立了

中国科学院合成生物学重点实验室 ; 军事医学科学

院成立了合成生物学与生物信息学研究室.  

我国科学家也已开展了合成生物学相关研究 . 

例如 , 天津大学生物信息学中心建立了必需基因数

据库 DEG (Database of Essential Genes), 系统收集整

理了已发表的实验必需基因数据并提供序列比对服

务[64,65]; 系统生物工程重点实验室利用 2 个群体感应

信号转导回路, 设计并构建了一个合成的生态系统, 

改变该系统的环境因素将形成不同的群体效应 , 如

灭绝、强制互利共生、兼性互利共生和偏利共生 [66]; 

清华大学教育部生物信息学重点实验室将控制理论

和逆向工程学原理运用到通路动态设计中 , 实现了

代谢通路的逆向工程设计, 一方面模拟了 E. coli 的

趋化行为 , 另一方面 , 也为理解通路的设计原理提

供了帮助[67]; 北京大学 2007 年 iGEM 团队在获奖后

继续了他们的参赛课题 , 根据合成生物学的基本原

理 , 以理论生物学为指导 , 设计并合成了一个由多

个模块组成的新的遗传时序逻辑线路——按钮式开

关(push-on push-off switch). 该按钮式开关由一个双

稳态开关存储模块和一个双抑制启动子或非门模块

组成 , 能够根据自身内部状态对同样的输入产生不

同的输出, 并能够“记忆”这个输出[24]. 中国科技大学

开发并论证了一种人工转录元件的通用化设计策

略 [68], 为合成生物学基本元件的重复利用和组合设

计提供了依据. 此外, 我国科学家积极参与合成生物

学国际合作研究. 如中国科学院心理研究所于 2007

年参与欧盟第六框架计划合成生物学前沿研究

(Programmable Bacterial Catalysts, PROBACTYS), 作

为 7 个项目参与方中唯一一个来自非欧洲国家的研

究团队 , 在重要微生物全基因组水平代谢网络重构

方面做出了重要贡献; 同时, 在国家自然科学基金的

支持下, 系统开展最小基因组研究, 界定了重要模式

微生物恶臭假单胞菌的必需基因和最小基因组(文章

准备中).  

我国的在校大学生也积极投身合成生物学的学

习和研究中. 近几年来, 北京大学、清华大学、中国

科学技术大学、天津大学、上海交通大学等学校的在

校学生积极参与了由美国麻省理工学院发起和组织

的国际遗传工程机器设计大赛(iGEM), 并在这一合

成生物学创新设计大赛中取得了骄人的成绩 , 这为

中国合成生物学未来的发展培养了年轻力量.  

中国科学家是合成生物学起步的先驱 , 曾做出

过人工合成胰岛素、tRNA 等举世闻名的成就. 中国

的科学技术发展已经使得我们具备开展合成生物学

研究的基础和优势 . 合成生物学的核心之一——基

因组科学已在华大基因研究院等机构的带动下 , 通

过参加 1%人类基因组计划, 在短短的 10 年中已使中

国在该领域跃居国际前三的地位 , 并快速向国际第

一、第二的位置冲击, 为提高我国在合成生物学研究

领域的国际竞争力奠定了坚实的基础 . 蛋白质组学

和蛋白质结构学也已跃居国际前沿行列. 此外, 在基

因多联密码、肽核酸、新型多肽等生命基本物质的人

工合成或制造技术上都有了很有成效的探索 . 生物

信息学、系统生物学、基因组学等各种组学研究、基

因工程、代谢工程等技术在生物能源、生物材料、生

物基化学品、生物催化剂等工业生物技术领域广泛应

用, 并已取得了一系列重要的成果, 相关技术及产业

发展正在直逼国际领先水平 . 已经建立的微流控和

纳米等前沿工程技术也为合成生物学的发展提供了

坚实的工程技术基础.  

综上 , 我国已具备合成生物学研究发展的技

术、人才优势 , 但需进一步凝练研究目标、凝聚科

研团队 , 在国家层面的指导和资助下 , 不断促进合

成生物学在我国的发展.  

4  合成生物学面临的机遇与挑战 

合成生物学研究所取得的成绩 , 已经初步显示

了这一学科巨大的应用前景及其可能对人类社会产

生的重大影响 . 合成生物学的发展一方面促进了各

个学科领域的交叉综合 , 带来了技术的进步 ; 另一

方面 , 合成生物学的成果有望在多个领域改变人类

的生活 , 如廉价的药物、疾病的快速诊断、肿瘤的

检测与治疗、高效生产的清洁能源、可持续的空气

净化、大幅提高的农作物产量等. 然而, 这些目标的

实现仍需来自各个领域科学家们的持续探索和努

力 . 目前 , 合成生物学仍面临着诸多挑战 , 需要逐

一克服.  
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4.1  技术挑战 

合成生物学仍面临着一些技术挑战 , 如生物元

件标准化有待进一步完善 ; 仍有许多功能模块尚未

确定 ; 生物模块之间及模块与“底盘”细胞之间的兼

容性不可预测, 复杂性难以处理; 定位于全基因组水

平网络模型的建立及分析工具有待改进等 [69,70]. 问

题的核心在于对生命功能“部件”了解尚不充分 , 对

生命体系缺乏系统性、全局性的认识. 人类基因组计

划为生物学研究引入了“组学”的理念和方法 , 即规

模化、系统化、全局化, 并随之产生了各种组学研究

和数据(如转录组、蛋白质组). 各种组学研究促进了

相关学科领域的突破性进展 , 组学数据也为合成生

物学研究提供了重要的基础 . 生命是一个巨大而复

杂的网络系统, 代谢、转录调控、信号转导等各种网

络系统之间存在着复杂的沟通、调节和控制机制. 因

此 , 需突破传统的基因工程或代谢工程“局部化”研

究的局限, 充分利用各种组学数据, 构建“全基因组

水平”网络模型, 以实现对生物体系统的、全局的认

识; 以此为基础, 开展对生物体的改造与设计, 将是

解决合成生物学问题和挑战的关键.  

另一方面 , 如何将现有的合成生物学研究成果

高效地组织及利用起来 , 也是促进合成生物学快速

发展的因素之一. 例如, 如何更加有效地规范生物元

件的标准化 , 如何对已设计出的生物模块进行综合

管理, 如何实现模块的设计、构建技术与合成基因组

学技术的相互结合等 . 此外 , 在生物模块研究方面, 

合成生物学发展的前 10 年, 从生物元件的标准化开始, 

大多数研究集中在单个生物模块的设计与构建上 . 

合成生物学的未来有望在系统层次上有更进一步的

发展, 即从现有的单个模块出发, 通过将不同功能的

简单模块进行合理、有目的的组合, 使其发挥更为复

杂的作用 : 如通过耦合多个模块构建出消耗污染物

同时产生绿色能源的生物系统或通路 , 或构建出能

够探测并杀死肿瘤细胞的生物系统等 [71]. 同样 , 承

载这些模块和系统的“底盘”研究也是合成生物学未

来一段时期发展的一个重要方向和挑战 . 最小基因

组的研究 , 不仅能够为所设计的模块和系统提供理

想的底盘, 同时也是一个探索生命未知的重要过程.  

4.2  社会及伦理问题 

科学是一把双刃剑 , 合成生物学可能带来的风

险同它美好应用前景一样受到人们的关注. 提到“重

构生命”, 大多数人会联想到“上帝”. 对于人类扮演

“上帝”的角色, 一些人表示担忧. 尤其是在 2008 年, 

Becker 等人[58]使原本不具备人类感染力的蝙蝠 SARS

病毒变成感染人的强毒株后, 人们不禁恐慌, 若是这

类技术被用于生物武器的开发 , 或者被恐怖主义者

掌握, 后果会怎样? 2010 年, J. Craig Venter 及其团

队 [1]在人工合成细胞方面取得的进展使得人们不禁

要问 , 距离“人造生命”还有多远? 合成生物学正是

在这样的争议中不断接受着社会及伦理问题的审查. 

J. Craig Venter 于 2010 年 5 月 27 日在美国国会的证词

中指出 , 他们有关合成细胞的所有工作都是在严格

的社会及伦理道德审查下进行的 . 他们将伦理道德

和社会影响视为与科学研究同等重要 , 并多次举办

座谈会、研讨会对相关问题进行交流和政策商讨.  

对于合成生物技术, 从技术层面来讲, 科学家对

此已有预见和防范手段 . 例如 , 对于构建的新物种 , 

可以通过设计基因开关, 限制其向不利的方面发展; 

可以设计所谓的“自杀基因”, 确保合成的细菌细胞

不能在实验室外或其他特定的环境下存活 ; 一些工

程细菌, 到一定的时候, 让其自然灭亡, 而不会对人

类社会和环境造成危害. 从社会层面来讲, 应将生物

安全和生物防护提上日程 , 首先 , 相关部门加强管

理, 包括法律上的管理; 其次, 科学家履行责任, 防

止对这一技术的误用; 最后, 使公众对科学信息具有

全面而真实的了解, 防止不必要的恐慌(http://world. 

people.com.cn/GB/57507/11806145.html). 美 国 相 关

道德委员会对合成生物学当前的发展评估结果表示, 

合成生物学当前不会产生巨大不可预期的破坏影响, 

但应长期关注, 随时制定和实施适当的保障措施. 对

于生物合成技术, 应看到其发展会造福人类, 对其造

成的风险和生命伦理方面的问题 , 应正确地加以评

估并科学地管理控制. 未来合成生物学的发展, 必然

将接受各种社会、伦理及道德的审查, 其管理和规范

也将随之而进一步完善——这是这个学科发展的特

点之一, 同时也是促进这一学科发展的动力之一.  

5  总结与展望 

可以预期, 在不久的将来, 人类有望通过合成生

物技术建立的人工叶片大量消耗导致全球气候变暖

的二氧化碳, 同时产生新能源; 利用人工制造的超级
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甲烷菌、超级产油菌源源不断地生产清洁燃料, 而采

用的原料是可循环再生的物质 , 而不是日益匮乏的

石油基原料 ; 通过合成生物学技术发展的各类超级

计算机、超级电池、新型体内医学机器人等技术和产

品将彻底改善人和环境的友好协调关系 , 推动产业

结构全面升级进入绿色制造时代 , 提高人类社会的

文明水平, 加快人类进入生物经济时代的步伐, 为人

类带来巨大财富和福祉.  

合成生物学在我国尚属新兴学科 , 尚处于萌芽

阶段 . 如何充分利用目前国际上已经取得的研究进

展 , 并在此基础上对合成生物学目前存在的问题和

挑战进行创新性、突破性探索 , 系统建立我国合成

生物学研究平台和技术体系 , 是我国目前合成生物

学研究技术层面亟待解决的重要问题 . 同时 , 我们

应结合国家重大需求 , 系统开展面向特定应用的合

成生物学研究 , 以解决社会需求为根本出发点 , 在

实践探索中逐步实现我国合成生物学研究与国际的

接轨和进一步超越 .  合成生物学是一门交叉学科 , 

我国各领域科学家应加强交流与合作 , 充分发挥已

有的技术、人才优势 , 在合成生物学领域开拓出具

有中国特色的研究道路 . 目前我国尚无针对合成生

物学社会及伦理影响审查的权威机构 , 这将在一定

程度上影响未来我国合成生物学研究的成果在国际

上的推广.  

我们可喜地看到, 今年 10 月, 科技部已对合成

生物学研究进行具体部署, 将合成生物学列入“973”

计划重大科学问题之一. 在此, 我们呼吁并期待我国

不断加强该领域国家发展战略的研究和规划力度 , 

继续加大投入 , 引导并通过机制创新加快推动我国

合成生物学的快速发展, 提高竞争力, 使我国早日进

入国际领先行列 . 中国科学家将有能力也有毅力挑

战这一新兴学科 , 使我国在新一轮科技和经济热潮

中立于不败之地. 可以预见, 合成生物学将会给我国

生物技术、环境、新能源、医学领域带来很多好处并

产生巨大的经济效益 , 对促进我国社会和经济发展

具有极其重大和深远的战略意义. 
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