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摘  要 : 合成生物学以创建人工生命体系为目的。实践中人们希望人工生命体系具有更强的生产能力、转化

能力、环境适应与监测能力，从而获得更优质的生产方式。生命体系的优化涉及到多层次的调控网络，而根本

上还是对细胞中蛋白质的含量、定位、活性的控制。在蛋白质表达水平上进行控制是合成生物学元件设计、模

块组装以及适配性研究最核心的手段。类似于工厂中的成本计算，合成生物学创建的人工生命体系 (人工细胞

工厂) 以蛋白质预算为依据。优化蛋白质预算的研究策略已经成功应用于合成生物学研究实践中。 
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Protein budget: cost estimating criteria for synthetic biology 
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Abstract:  The aim of synthetic biology is to design artificial life systems. Such system is hoped to create a better 
production process with desired ability for bioproduction, biotransformation, adaption and environmental monitoring. 
However, to design a life system involves understanding the cellular regulation networks at multiple levels, in which the 
controls of protein level, subcelluar location, and activity are especially critical. Thus tuning protein expression has become 
essential tools in synthetic biology studies, such as part design, module assembly and compatibility optimization. Protein 
budget, just like budget for a factory, can be thought as the cost estimating criteria for an artificial cell factory. Protein 
budget control has provided a powerful optimization strategy for synthetic biology.  
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“蛋白质预算”是指细胞为了维持正常的生

理状态对各种蛋白质的“投入”，也即表达量上

的分配。这既包括细胞表达的全部蛋白质的总

体水平，也包括不同蛋白质表达量之间的相互

比例。 

正常细胞需要维持“蛋白质预算”的平衡。

通过对天然细胞蛋白质组的二维电泳等分析可

以看出，在特定生理条件下，无论是某种特定蛋

白还是细胞的总蛋白，表达量都是处在一个相对

恒定的水平。其中对维持生理状态具有重要作用

的蛋白质往往具有更高的表达量。当细胞受到外

界胁迫时，各种蛋白的表达量会迅速变化并建立

新的平衡。部分蛋白表达量的增加会伴随另一些

蛋白表达量的减少。 

在合成生物学中，功能模块加载后往往会引

起人工细胞发生一系列生理变化，造成模块无法

正常运行。一个重要原因就是在设计模块时其中

的部分酶、蛋白质为了实现功能要求较高的表达

量，从而使细胞的“蛋白质预算”失衡。 

1  蛋白质与人工生命体系 

天然生物体在长期的进化过程中，获得了稳

定的生理遗传状态和极强的适应环境的能力。当

周围环境及自身生理情况发生变化时，天然生物

体会迅速开启应答机制，如对基因表达进行快速

的开启或关闭，从而有针对性地产生特定功能蛋

白，并关闭不必要蛋白的表达。这种机制体现出

了一种“最经济原则”，可以减少细胞不必要的

生理负担，是对自然界长期适应的结果。 

在人们对生命现象有了深入的探索和认识

后，创建自然界不存在的人工生命体系成为人们

对自然改造的目标。在这一目标的驱动下，合成

生物学已经成为生命科学中最为活跃、发展最为

迅速的研究领域之一[1-3]。2010 年，美国科学家

J. Craig Venter 及其合作者研究将完全由人工设

计、改造、组装的一种蕈状支原体 Mycoplasma 

mycoides 基因组转入到另一种生物山羊支原体

Mycoplasma capricolum 的细胞中，最后获得的合

成细胞完全在人工基因组的控制下正常生长[4]。

这标志着人工创建生命体获得了巨大突破。然而

合成生物学的最终目标是使人工生命体系比天

然生物体具有明显的优越性，例如具有更强的目

标产物的生产能力、转化能力、环境适应与监测

能力等，从而使人类获得更优质的生产方式。虽

然以合成生物学手段设计、合成的人工元件、模

块可以赋予人工生命体系某种特定优势的生物

学功能，但如何使人工生命体系在各种生理能力

上达到乃至超过经过长期自然进化形成的天然

生物，仍然是亟待解决的科学问题。 

蛋白质是生物体执行生理功能的核心分子。

酶、信号分子、细胞通道以及各种水平的调控因

子等绝大部分是由蛋白质组成的。生物体之所以

能够有效地对各种环境变化进行精准的应答，根

本上还是对细胞中各种功能蛋白质的含量、定

位、活性的控制。蛋白质能够在时间上和空间上

进行准确地表达，有赖于转录、翻译、折叠、修

饰及细胞定位等多层次的精确调控。 

蛋白质同样是合成生物学创建的人工生命

体系的基础。人工生命体系或称人工细胞，是建

立在一系列特定功能生物元件和生物模块的基

础上的。相关功能元件、模块包括了各种酶催化

反应、调控通路。在这些反应和通路中，执行具
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体功能的绝大多数是酶、调控蛋白等蛋白质分

子。因此，元件、模块功能的实现仍然依赖于蛋

白质的精确表达。使元件、模块中功能蛋白质的

表达能够在时间上和空间上得到精确控制，不仅

是合成生物学研究和核心内容，而且对实现人工

生命体系的优越性具有重要意义。 

2  合成生物学中的蛋白质预算 

生物元件、模块中包括大量的异源基因表

达，采用了各种非天然启动子。因此生物元件和

模块本质上仍然是建立在各种蛋白质重组表达

单元的基础上。但与基因工程中蛋白质重组表达

系统相比，合成生物学中的蛋白质重组表达的调

控更为复杂，模块中蛋白质重组表达遵循着特殊

的规律，并且需要采用不同的研究、优化策略。 

2.1  生物元件、模块与蛋白质重组表达系统的

区别 
合成生物学的研究方式是以工程学理论为

依据，把生命系统作为工程系统来处理。与传统

生物学从“整体-细胞-分子”的自上而下“分解式”

的研究方式不同，合成生物学按“元件 (Part) -

模块 (Module) -系统 (System) ”的“自下而上”

的方式对生命系统进行设计。合成生物学将具有

特定功能的调控、代谢途径抽提、模块化，设计

标准化和具有通用性特征的基本生物元件，进而

组装成大的整合系统。 

根据合成生物学的研究过程可以看出，生物

元件是合成生物学的基石。合成生物学的首要工

作就是对生物元件的挖掘、改造和标准化。生物

元件按功能包括启动子、质粒骨架、调控序列、

酶等功能蛋白基因编码区等。这些元件本质上都

是蛋白质重组表达系统的基本单元。 

模块是通过元件有序组装获得的具有特定

功能的更高层次的单元，包括合成模块、催化模

块、调控模块等。模块的功能最终也是通过对酶、

调控蛋白等蛋白质的有序表达实现。为了使模块

的功能实现最优化，人们常常需要引入异源基

因，例如在合成模块中利用异源基因去获得新的

合成途径。在满足通量需求等前提下，这些基因

的功能通常需要通过过量表达实现。 

蛋白重组表达是合成生物学的重要环节，但

元件、模块中的蛋白质表达同以蛋白质获得为目

的的重组表达系统还是具有明显的区别。蛋白质

重组表达系统以获得高水平蛋白为目的。通过重

组表达系统表达目的蛋白，既是科学研究中获得

蛋白质的主要手段，也是实现功能性蛋白质产品

规模化生产的重要途径。蛋白质重组表达系统通

常以目的蛋白表达水平最大化为目标，以适应科

学研究及工农业生产中获得足够功能蛋白的要

求。重组蛋白在细胞总蛋白的比例往往很高，例

如大肠杆菌重组表达系统中的外源蛋白可以超

过总蛋白的 50％[5]。 

蛋白重组表达系统包括载体骨架、启动子、

终止子等基本组件。为了提高外源蛋白质的表达

水平，通常会强化这些组件的功能以有利于增加

细胞中目标蛋白的表达滴度。例如在大肠杆菌表

达系统中，商业化的载体质粒绝大多数采用松弛

型高拷贝复制起始位点 ColE，高拷贝质粒可以

通过增加模板的相对数量提高目的蛋白的表达

水平[6]。转录方面则通过采用 T7 等强启动子来

增加目标蛋白的模板 mRNA 水平。针对结构基

因编码区，通常是通过对外源蛋白编码序列密码
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子的优化，将稀有密码子替换为富有密码子以提

高翻译效率[7]。 

但在合成生物学中，虽然元件设计和模块组

装仍然包括大量的重组蛋白表达单元，但其最终

的功能并非以获得较高蛋白表达水平为目标。合

成生物学中的表达单元需要有精确的调控能力，

其最终目标是实现一个或多个生物学功能，这需

要保证底盘细胞中多个模块间蛋白表达水平的

平衡，而非重组蛋白本身的最大化。 

2.2  蛋白质预算 (Protein budget) 是合成生

物学的“成本标尺” 
大量的研究表明，在合成生物学中模块组装

时，采用强启动子、高拷贝复制起始位点等蛋白

质重组表达常用的元件往往不能实现模块功能

的最优状态[8-9]。例如，我们在大肠杆菌底盘细

胞中加载了类胡萝卜素合成的功能模块。我们研

究了模块中蛋白质表达水平对最终产物的影响。

结果表明，当功能模块中多个酶通过强化蛋白表

达的调控元件获得较高可溶性表达水平时，类胡

萝卜素的合成水平反而明显低于低水平表达相

关酶的情况，后者是通过弱化表达的调控元件实

现的。 

因此，在合成生物学研究中，模块间的不同

蛋白质重组表达水平需要处于相对平衡的状态，

才能使模块功能以及模块间或模块与底盘细胞

间的适配性达到最优的状态。这种情况可以类比

于工厂中，一个整体生产计划内部需要对不同环

节的投入进行总体预算。良好的预算可以最大限

度地降低计划的成本。当计划中某一环节的预算

过高时，就会影响计划中其他环节的投入和实

施，造成成本过高、工厂负担过重。只有整体计

划中的各环节间实现预算的平衡，才有利于计划

的实施。“蛋白质预算”则是细胞工厂发挥功能

的“成本标尺”。在细胞表达各模块的蛋白时，

只有模块中异源蛋白之间，以及模块蛋白与底盘

细胞自身蛋白之间的蛋白质预算分配实现最优

时，合成生物学构建的人工生命体系 (人造细胞

工厂) 才能良好地运行。  

合成生物学中的模块的简单与复杂常常取

决于其功能的复杂程度。在合成模块中，通常需

要引入多个乃至十余个异源基因去获得新的合

成途径，这些基因编码的酶在原来的系统能够满

足细胞的代谢需要，但为了满足合成模块的适配

性及最大通量，这些基因必须过量表达。 

酶的催化活性与其催化的反应及酶的来源

紧密相关，比活的相差倍数可能达到百倍至百万

倍，为了保证代谢通量平衡并且最大化，有些代

谢合成的酶可能需要表达至细胞总量的 20％以

上，如果合成途径中存在两个以上的限速酶，如

何合理地预算这些蛋白质表达，不影响其他合成

模块中基因的表达，以及人工合成细胞的正常生

长和维持是蛋白质预算的核心问题。 

2.3  蛋白质表达水平对模块的影响机制 
蛋白质的表达水平会对模块的功能，以及模

块之间、模块与底盘细胞的适配性产生重要影

响 。 蛋 白 质 重 组 表 达 系 统 中 的 过 表 达 

(Overexpression) 往往不适用于合成生物学中元

件、模块中的蛋白质重组表达。蛋白质表达水平

过高对细胞造成的副作用有多种原因，主要会从

如下几个方面对细胞产生干扰。 

2.3.1  蛋白质过表达增加细胞的负担 

碳源、氮源等营养物质进入细胞后，一方面
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需要维持细胞自身的生长和繁殖，为细胞壁、细

胞膜等结构的合成提供前体，另一方面要为细胞

的正常代谢提供辅酶、能量等。在这种情况下，

蛋白质的过量重组表达会分流原来处于平衡状

态的碳代谢、氮代谢以及能量代谢流，从而增加

细胞的生理负担。蛋白质高水平表达本身要求有

大量的氨基酸前体供应，当培养基没有足够的氨

基酸补充时会造成代谢流的比例大量进入到氨

基酸前体合成途径。另一方面，正常生长状态下

细胞内总蛋白的水平会在一定范围内处于稳定

的水平，从而使细胞在最为有利的状态下生长。

过量的蛋白质重组表达会打破了胞内蛋白质的

平衡，从而影响了其他正常蛋白质的表达，使代

谢失衡[10-11]。 

2.3.2  多种蛋白表达间的相互干扰 

为了实现特定生物学功能，合成生物学构建

的人工生命体系通常含有多个模块，而一个功能

模块往往涉及多于一个蛋白的表达。如一个代谢

物的合成模块往往涉及几种乃至十几种酶。为了

模块稳定性以及有利于遗传操作和调控，这些酶

往往分布在多个质粒中，并且处于多个启动子控

制下。当多个酶蛋白分子同时表达时，会引起多

质粒系统的稳定性失衡，以及启动子在多种个诱

导物条件下出现相互干扰。例如 JD Keasling 的

研究表明，在多质粒、多启动子系统中，蛋白质

表达滴度会受到明显的影响[8]。 

2.3.3  异源蛋白质表达的毒性 

在合成生物学研究中，元件、模块中往往包

含了大量的具有优良性状的异源基因。而异源基

因在非天然宿主中进行蛋白表达本身就会对宿

主细胞产生影响。因为宿主细胞中分子伴侣体

系、密码子偏好性等通常与基因的原始生物具有

很大差异，从而造成部分包涵体积累等情况，从

而对宿主细胞产生毒性[12-13]。 

2.3.4  蛋白质表达代谢网络的影响 

在过表达酶等蛋白质时，蛋白质自身的功能

往往会对细胞的代谢网络产生影响。蛋白质表达

水平过高会造成代谢中间产物积累、影响辅酶循

环等，从而使细胞的代谢网络失衡[10-11,14]。 

3  蛋白质预算的控制手段 

把人工设计的模块加载到底盘细胞后，虽然

赋予了细胞新的功能，但所获得的新生命体系往

往并非是最优的。人工生命体系的优化和调试 

(Debugging) 是合成生物学研究的关键问题。这

涉及到各模块之间以及模块与底盘细胞之间的

适配性优化。以蛋白质预算为依据，衡量并指导

对人工生命体系的优化，是合成生物学研究的一

个有效手段。通过控制模块中各种酶、功能蛋白

质的表达水平，可以减少细胞不必要的生理负

担，使各种蛋白质功能以及细胞的整体代谢网络

处于一个相对平衡的状态，从而为创建具有优势

的人工生命体系打下基础。目前已经有各种手段

和工具对蛋白质的表达水平进行控制，实现对蛋

白质预算进行有效干预。 

3.1  蛋白质表达水平的微调控 
合成生物学的理想情况是能够实现对蛋白

质的表达水平的定量控制。但由于蛋白质表达过

程涉及转录、翻译、翻译后折叠等多个环节，蛋

白质表达水平受到多种因素的影响，因此完全实

现蛋白质表达水平的人为精确控制还很困难。一

个常用的办法是采用一系列调控元件库，对蛋白
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质表达水平进行控制。目前已经报道了多种研究

手段，实现对蛋白质表达水平的微调控。 

3.1.1  启动子工程 

启动子是影响蛋白质表达水平最主要的因

素之一。通过人为改变启动子强度，也是对蛋白

质表达水平进行微调控的有效方法。目前已经有

大量的研究集中在对启动子的改造、优化上，包

括获得不同强度的启动子，构建启动子突变库，

以及通过高通量手段获得最佳蛋白质表达水平。

理论上，保持调控蛋白结合位点序列不变，通过

改造启动子−10 区和−35 区的序列，以及其间的

16 个碱基即可构建一系列具有不同启动强度的

启动子，形成满足不同表达强度需求的启动子

库。2005 年，Stephanopoulos 等通过易错突变获

得了具有不同强度的启动子文库。筛选得到近

200 个不同强度的启动子，mRNA 水平启动强度

范围相差 325 倍[15]。利用这一文库研究者对 ppc

以及 dxs 两种番茄红素合成途径中关键酶的表达

水平进行了优化。结果显示采用适当的启动子强

度能够显著提高目标产物的合成水平。张学礼等

构建了以启动子为核心的人工调控元件文库，并

成功地应用于大肠杆菌葡萄糖转运及胡萝卜素

的生产中[16-17]。 

3.1.2  mRNA 的稳定性的调节 

mRNA 是影响蛋白质表达水平的另一个关

键因素。任何 mRNA 都有一定的半衰期，延长

mRNA 半衰期能够增强目的基因的翻译从而提

高蛋白质的表达水平。mRNA 的半衰期与 mRNA

的 UTR 序列、二级结构等因素有关。例如，UTR

中的颈环结构可以避免 mRNA 被细胞中的各种

RNA 酶 (RNase) 降解，从而能够提高 mRNA 稳

定性，加强蛋白质的翻译。JD Keasling 利用

mRNA 中非编码位置的颈环结构设计了具有不

同 mRNA 稳 定 性 的 调 控 元 件 ， 即 tunable 

intergenic regions (TIRS)[18-19]。TIRS 利用 mRNA

稳定性的差异，使功能模块中各酶蛋白的表达得

到微调控。JD Keasling 成功地将 mRNA 颈环结

构控制蛋白表达的策略应用在青蒿素的人工合

成中[19]。 

3.1.3  通过 RBS 人工设计进行调节 

核糖体结合位点 (RBS) 是原核细胞中翻译

起始的控制位点。RBS 序列对翻译的起始效率具

有重要影响，而翻译起始效率的改变能够进而改

变蛋白质的翻译及表达水平。因此，可以通过对

RBS 的序列进行人为的改造，从而实现进行蛋白

质表达水平的控制。目前已经报道的 RBS 人工

设计包括两个方面：一是通过建立突变文库获得

不同功能的 RBS 序列；另一种是通过理性设计

获得具有不同翻译起始强度的 RBS[20-21]。Salis

等以理论预测为基础，成功获得了一系列具有不

同翻译起始强度的 RBS，并能够对蛋白质表达水

平进行精确的控制[21]。 

3.1.4  密码子偏好性的作用 

遗传信息在由 mRNA 到蛋白质的传递过程

中是以三联体密码子的形式传递的。每种氨基酸

至少对应一个密码子，编码同一种氨基酸的密码

子称为同义密码子。在蛋白质的合成过程中，同

义密码子的使用概率并不相同，这与细胞中

tRNA 的丰度有关。相应 tRNA 丰富的密码子，

正确的氨基酸会很快连接上，而相应 tRNA 稀少

的密码子，要经过多次相互辨认才能找到正确的

tRNA，进而外源蛋白的合成将停顿。如果相同

的稀有密码子连续出现，就会抑制蛋白质合成。

有报道发现外源蛋白中含有较多的精氨酸密码
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子 AGA/AGG 会限制降低蛋白质的表达水平[22]。

本研究组从加入稀有密码子降低翻译速度来降

低蛋白表达量的角度入手，对稀有密码子在翻译

水平的影响进行分析，筛选得到一套可按不同梯

度下调蛋白表达量的密码子调控元件。利用密码

子调控元件，我们成功地实现了对大肠杆菌中类

胡萝卜素合成模块关键酶蛋白表达的微调控，进

而显著提高了目标产物的合成水平。 

3.2  蛋白质分子的改造和替换 
模块中某一个蛋白质过量表达，常常是设计

和载体选择不当，可以通过系统优化和选择去解

决。而为达到代谢通量平衡并且最大化而人为过

量表达某一个或两个基因引起的蛋白质预算问

题，则需要酶工程或筛选大量的异源基因。通过

酶工程、蛋白质工程等手段获得更优的蛋白质分

子，可以在蛋白质表达水平较低的情况下实现功

能，从而减少蛋白质预算的投入。因此通过酶基

因的替换、酶工程以及蛋白质工程的改造实现

蛋白质预算优化，是合成生物学优化中的重要

手段。 

3.2.1  蛋白质工程 

蛋白质分子不仅要能实现生物元件和生物

模块的基本催化、调控功能， 而且要使生物元

件和模块之间、生物模块与底盘细胞之间具有完

善的适配能力，在复杂的代谢和调控网络中充分

发挥功能，才能使新生命体系比天然生物体具有

更大的功能优势。蛋白质工程以蛋白质的结构为

依据，结合生物信息学、生物化学等手段进行设

计、改造，从基因水平上改变蛋白质的序列和结

构，获得具有新功能的蛋白质分子[23]。 

蛋白质工程通常采用理性设计与高通量人工

进化与筛选这两种方式获得新功能的蛋白质[24]。

这要求在晶体结构、生物信息学等方面要对靶蛋

白具有充分的认识，或是需要针对靶蛋白建立高

效的进化与筛选平台。蛋白质工程在合成生物学

中的应用包括多个方面：如设计改造高效的催化

元件；根据代谢网络需求建立具有逻辑门功能的

分子开关或新的调控元件；帮助提高元件、模块

对极端 pH、极端温度、高盐等环境的适应能力

等 (抗逆元件) 。 

3.2.2  人工分子机器 

在蛋白质改造过程中，将不同功能的蛋白质

或蛋白质的某一部分在空间上组合在一起，可以

增强酶催化过程中底物有效浓度，减少蛋白质的

用量。天然细胞中最高效的酶催化方式是蛋白质

复合体，例如脂肪酸合成过程的复合体可以使脂

肪酸的合成代谢以最有序高效的方式进行。人工

分子机器模仿了天然蛋白质复合体的组合方式。

通过将酶基因与能够介导蛋白质相互作用的结

构域进行融合表达。所获得的融合蛋白既具有酶

的催化功能，又可以通过融合结构域的介导定位

到一起，进而组成大分子量的人工蛋白复合体。 

人工分子机器在代谢工程等领域具有特殊

的应用价值。将一条代谢途径中相关联的若干酶

分子组装到人工蛋白复合体中，可以加快酶分子

对代谢中间物的捕捉和识别过程，从而使酶催化

反应更为高效。人口分子机器包括两部分，一是

分子骨架，作为人工蛋白复合体的核。二是模块

中的各个酶，酶蛋白通过融合结构域以不同比例

结合到分子骨架上，从而实现模块的最优化。JD 

Keasling 在研究青蒿素前体的人工合成中，成功

将人工分子机器用于模块的优化。Kealing 分别

将青蒿素合成上游模块中的 3 个酶蛋白 AtoB、

HMGS、HMGR 同 GBD、S3H、PDZ 三个结构域
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融合表达，并结合在分子骨架上。通过分子机器

的优化，使下游产物的合成水平提高了 70 倍[25]。 

人工纤维小体是一种模仿天然大分子机器-

纤维小体 (Cellulosome) 的高效降解木质纤维素

的人工复合体。人工纤维小体以脚手架蛋白为基

础，通过蛋白质相互作用聚集了纤维素底物结合

模块以及催化模块，能够显著提高纤维素的降解

效率。在人工合成细胞中加载纤维素水解的人工

纤维小体已经获得成功[26-27]。但由于 CBH 催化

活力的限制，要真正构建有实用价值的直接利用

纤维素的人工合成细胞将是蛋白质预算给合成

生物学带来的挑战。 

3.2.3  天然基因的筛选和替换 

经过酶工程、蛋白质工程改造的酶分子等可

以在一定程度上解决因需要过量表达导致的蛋

白质预算失衡。但当蛋白分子在结构、功能等方

面研究不足，或没有理想的筛选文库时，通过改

造蛋白质分子则很难获得理想的优化结果。幸运

的是自然界中动物、植物、微生物中蕴含了大量

的基因资源。可以从天然生物中获得各种性状优

良的蛋白质基因，用于人工生命体系的组建中。

这些基因由于具有更高催化活力而降低了蛋白

量的需求，在合适的表达调控下就可以解决蛋白

质预算失衡的问题。海洋、热泉、盐湖中的微生

物往往具有耐热、耐盐等特性，是良好的基因资

源库。近年来，人们已经从海洋微生物等资源中

获得大量新功能的基因。 

以上各种对蛋白质预算进行控制的常用手

段总结在表 1 中。 

4  总结与展望 

创建具有优势的人工生命体系，是合成生物

学研究的最终目标。蛋白质是生物体中起核心作

用的分子。如何在蛋白质表达水平上实现生命体

系的最优化，对合成生物学的研究具有重要的指

导意义。蛋白质预算的概念，将对分析影响人工

生命体系功能的关键因素，指导元件设计、模块

组装以及适配性优化具有积极作用。 

表 1  蛋白质预算的控制手段 
Table 1  Methods for the control of protein budget 

对“蛋白质预算”进行控制的主要手段 

 控制手段 采用的方法 
应用实例 

启动子工程 
改变−10 区、−35 区等调控区序列获得不

同强度的启动子 
[15-17] 

mRNA 稳定性 
顺式或反式作用于 mRNA 的 5′UTR 改变

翻译效率和 mRNA 稳定性 
[18-19] [28] 

RBS 的控制 通过改变 RBS 序列改变翻译效率 [21] 

蛋白质表达水平的微调控 

密码子偏好性的控制 采用不同效率的密码子控制翻译速度  

蛋白质工程 设计、改造新功能蛋白质 [23,29] 

人工分子机器 
人工设计蛋白质复合体以获得更高的催化

效率 
[25-27] 蛋白质分子的改造和替换 

优良基因的替换 采用性状更优的蛋白、酶 [30-31] 
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