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陈国强   清华大学教授。《生物工程学报》第三、四届副主编。长期从事“微生

物和生物材料”的研究，获得相关授权专利 25项和 39个公开专利。开发的技术

已经在数家公司用于大规模生产微生物塑料聚羟基脂肪酸酯 PHA。目前是

973“合成生物学”项目的首席科学家。曾连续 6年获得清华大学学生“良师益友”

的光荣称号。在国际学术期刊上共发表微生物技术和生物材料相关论文 200 多

篇，论文在Web of Sciences上被引用 8 000多次 (H指数为 47)。 
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摘  要 : 本文回顾了自 2011 年我国启动“合成生物学”973 项目以来所取得的进展。到 2014 年底为止，我国共

启动了 9 个“合成生物学”973 项目，主要集中在微生物制造，加上最近启动的一个动物和一个植物的合成生物

学项目，体现了我国以制造业为主，并向复杂的动物和植物逐渐推进的国家战略。 
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Progress in synthetic biology of “973 Funding Program” in 
China 

Guoqiang Chen, and Ying Wang 

School of Life Sciences, Tsinghua University, Beijing 100084, China 

Abstract:  This paper reviews progresses made in China from 2011 in areas of “Synthetic Biology” supported by State 
Basic Research 973 Program. Till the end of 2014, 9 “synthetic biology” projects have been initiated with emphasis on 
“microbial manufactures” with the 973 Funding Program. Combined with the very recent launch of one project on 
“mammalian cell synthetic biology” and another on “plant synthetic biology”, Chinese “synthetic biology” research reflects 
its focus on “manufactures” while not giving up efforts on “synthetic biology” of complex systems. 

Keywords:  973 Program, synthetic biology, bio-manufacture, industrial biotechnology 

“合成生物学”这门工程和科学结合的新学

科在近年来得到各国的关注和大量的投资。带

着未来对重塑生命和改造生命的憧憬，各个学

科包括生命、工程、计算机甚至机械制造等，

都投入了设计生命和合成生命的研究行列中。 

合成生物学是指按照一定的规律和已有的

知识，一方面设计和建造新的生物零件、装置

和系统；另一方面重新设计已有的天然生物系

统为人类的特殊目的服务。简单地说, 合成生物

学就是通过人工设计和构建自然界中不存在的

生物系统来解决能源、材料、健康和环保等问

题。合成生物学强调“设计”和“重设计”。设计、

模拟、实验是合成生物学的基础。合成生物学

不仅仅是实验，利用已有的生物学知识，根据

实际的需要进行设计和重设计，建立数学模型

对人工的设计进行模拟从而指导实验的进行也

是合成生物学的方法。合成生物学的核心问题

之一是“新生命的合成”。通过新生命的合成扩大

生命的能力，更好地为人类服务。 

我国是制造业大国，所以，自 2011年科技

部开始对“合成生物学”进行支持，包括 973项目

10 项和 863 项目一项。我国主要支持了与制造

业“工业生物技术”相关的“合成生物学”研究 7

项，主要以容易改造的微生物为研究对象。同

时，也开始支持了一项以哺乳细胞为对象的合

成生物学，以及一项植物的“合成生物学”。下面对

上述科技部支持的项目的研究进展进行回顾。 

1  “人工合成细胞工厂”研究的主要进展 

以中国科学院天津工业生物技术研究所马

延和为首席的“人工合成细胞工厂”973项目，以

人工合成生物体的工业应用为目标，集中研究

解决底盘细胞与化学品合成途径设计与构建等

方面的关键科学问题，围绕大肠杆菌和光合蓝

细菌两类代表性的底盘细胞构建，以及从 CO2

与葡萄糖到化学品两类合成途径的创建，构建

人工合成细胞工厂 (图 1)。项目立项近 4年来，

在底盘细胞构建、化学品合成的元件设计合成、

合成途径创建及合成细胞工厂构建，以及合成

生物学基本技术开发方面取得了一系列重要进

展。进一步发展和完善了基于芯片的基因合成

技术，采用错配特异性内切酶和结合蛋白 
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图 1  人工合成细胞工厂 973 项目框架 
Fig. 1  Framework of 973 project on artificial cell factories. The project consists of constructions of E. coli chassis 
with simplified chromosome, phototrophic chassis cells with reduced chromosomes, and novel bulk chemicals 
biosynthesis pathways. The project should allow productions of bulk materials and chemicals from sugars or CO2. 
 

Muts 降低寡核苷酸及组装的 DNA 的错误率，

将芯片合成的寡核苷酸错误率从 1/500 bp 降低

到 1/8 700 bp。同时实现了基因的原位扩增和组

装，突破了目前需要先合成短片段 DNA再拼接

的传统 DNA合成模式，大大降低了成本水平[1]。

针对认识生命本质、突破细胞进化限制、实现

人工生命体构建的需要，通过大肠杆菌基因组

必需基因的分析，重构了模块化、成簇化“必需

基因功能群”；在建立途径模拟计算设计技术的

基础上[2]，设计合成人工糖酵解途径，增加细胞

生长 10%，加快葡萄糖消耗速度达 20%，为“糖

酵解高速公路”构建奠定基础。建立了新的蛋白

质设计方法，可成功实现给定目标结构的蛋白

全序列从头设计[3]，基于化学反应特征和胞内调

控位点，计算设计与合成表征了满足 30种重要

化学品生物合成的功能元件，形成了约 1 200个

功能特性清晰的元件库，为化学品合成途径和

高效人工合成细胞工厂创建奠定了物质基础功能

元件[4]。利用 DNA组装和精确表达调控技术[5]，

创建和优化了从葡萄糖到丁二酸、戊二胺、己

二酸和 5-氨基乙酰丙酸等途径，达到预期原子

经济性，其中 5-氨基乙酰丙酸产量达到 50 g/L， 

比国际水平高 5倍，丁二酸产量达到 125 g/L，

产物对底物葡萄糖的转化率为 105% (可部分固

定 CO2)[6]，技术指标处于国际领先水平。在对

光合蓝细菌底盘细胞的生理调控机制进行系统

研究和形成较为完整的理解和认识的基础上，

构建了一系列获得抗逆性能提高的光合蓝细菌

底盘细胞[7]，通过光合模块、CO2固定和生物合

成模块的重构和优化，实现了从 CO2 生物合成

酮、醇和酸等典型化学品，为发展和利用新的

碳资源提供了可能，其中丙酮、D-乳酸和 3-羟

基丁酸均为国际上首次报道[8-9]。 

2  “新功能人造生物器件的构建及集成”
研究的主要进展 

以中国科学院上海生命科学院赵国屏为首

席的 973 项目围绕新功能人造生物器件的设计

原理、合成组装、模块构建、标准化建库及在

底盘细胞中集成与适配机制等关键科学问题和

相关技术难点，以萜类化合物的人工异源合成

为主要研究对象，取得了若干重要进展。尤其

是在稀有人参皂苷 CK[10] (图 2)、甜菊糖苷和丹

参酮前体铁锈醇[11]等重要药用食用萜类化合物
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的器件挖掘、集成及异源合成方面取得重要突

破。此外，在元件模块的挖掘[12-13]与合成技术

创新 (MASTER ligation 方法)[14]等方面，亦取

得显著进展。 

人参皂苷 CK具有抗癌、保肝、抗炎症和治

疗糖尿病等生理活性，但在人参中从未被检测

到，历来依靠微生物来源的糖基水解酶体外制

备。中国科学院上海生命科学研究院合成生物

学重点实验室周志华课题组发现并鉴定了 1 个

来源于人参的 UDP-糖基转移酶，构建了可以生

产“非天然人参皂苷”的酵母细胞工厂，实现了从

单糖到稀有人参皂苷 CK 的从头全合成，发现人

参体内可能合成 CK的两条并行代谢途径 (图 2)。 

丹参酮为传统药用植物丹参的萜类活性产

物。中国科学院大连化学物理研究所赵宗保课

题组以酿酒酵母为宿主，采用模块途径工程策  

 

 
 

 

 
图 2  重组酵母细胞工厂中人参皂苷 CK (A) 和次丹参酮二烯及铁锈醇 (B) 的合成 
Fig. 2  Synthese of ginsenoside compound CK (A), miltiradiene and ferruginol (B) by recombinant yeast cell 
factories. 
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略，组装二萜前体合成、次丹参酮二烯合成和

细胞色素 P450氧化的模块 (CYP76AH1)，优化

模块内部各元件间的适配性，构建了次丹参酮

二烯和铁锈醇人工合成细胞工厂，产量分别达到

360 mg/L和 40 mg/L，对丹参酮及其他植物源萜

类化合物的微生物制造具有重要参考价值。 

3  “微生物药物创新与优产的人工合成

体系”研究的主要进展 

上海交通大学的冯雁作为 973 项目的首席

科学家，通过工程化的系统设计、用标准化和

模块化的元素来构建人工合成生物体系，高效

地建立和完善微生物药物创新和优产的新模

式、推动微生物药物产业的跨越式提升和发展。 

武汉大学胡黔楠研究组构建了逆向设计微

生物药物合成的平台。他们重组了具有化学转

化意义和基于代谢途径的基因组规模代谢网

络，从 40 000多篇生物合成文献中有效整合了

超过 30 000多条的生物合成反应数据，实现了

生物合成反应关键反应模式提取的技术

rxnpatter；开发了基于生物合成反应结构的催化

该反应类型的生物合成酶的在线预测服务器

ECAssigner；构建了“生物合成反应数据库——生物

合成转换规律——生物合成途径设计——生物合 

成实验验证”的技术体系 Rxnip[15-17] (图 3)。该数

据库受到国际上的广泛关注，被 Elsevier公司的

SciVerse收录。该工具不仅可用于微生物药物的

合成，并且在平台化学品、生物材料等化合物

的人工合成体系构建中也具有重要的应用   

潜力。 

催化元件的系统匹配与优化是实现人工代

谢途径高效运行的基础。由于传统代谢工程策

略缺少相应途径的稳态动力学参数，以及对所

研究代谢途径的认识不够充分，很难去建立一

个通用、高效的系统，这也影响了构建人工合

成生物体系的效率。应用“定向代谢工程”技术，

即基于催化体系体外重建的合成途径快速优化

的体系，通过系统的稳态动力学分析，快速获

取了所研究代谢途径中各个组分的贡献，进而

指导体内定向改造工作 (图 4)。应用这套体系

对多种微生物药物的关键合成途径中的限速步

骤进行了确定，在短时间内即极大提高了萜类

化合物法尼烯[18]、番茄红素、胡萝卜素和虾青

素等产量，体现了该方法的广阔应用潜力，其

中番茄红素已经通过 150 L中试发酵放大，发酵

时间相比传统的霉菌发酵缩短为原来的 1/5，目

前正在进行进一步工业放大测试；而且这种方

法可以拓展到聚酮类药物的优化和高产中，为

聚酮合酶元件的适配机制的确定和元件的比例

优化和筛选提供平台[19]。 
 
 

 

 
图 3  微生物药物生物合成的逆向途径设计平台 
Fig. 3  Reverse biosynthesis pathway design platform for 
microbial pharmaceutics. It involves extraction of 
bioinformatics from antibiotics producing Streptomycetes, 
developments of models for biosynthesis and 
transformation, reverse design of biosynthesis pathways 
from secondary metabolic products et al. 
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图 4  甲羟戊酸途径的体外重建与法尼烯的高效生产 
Fig. 4  In vitro pathway reconstructions of mevalonate and high efficient production of farnesene. 
 

4  “用合成生物学方法构建生物基材料

的合成新途径”研究的主要进展 

清华大学陈国强为首席的 973 项目采用化

学与生物结合的方法设计、合成和组装各种生

物基材料聚羟基脂肪酸酯 PHA的合成路径，通

过合成生物学双稳态调控的方法改变了微生物

的生长模式，并获得了有复合功能的微生物合

成体系，实现细菌基因组减少 10%的目标，使微

生物达到生长快速、体积大、生物基材料结构

丰富的新特点[20]。他们通过网络优化、最小基

因组等设计了至少 3 条新的多基因合成路径，

并验证了其正确性。获得至少两个新的生物基

材料[21]。在更大规模 (发酵罐上) 实现了微生物

生长状态的变化，使下游处理简单化[22]。此外，

他们建立了嗜盐单胞菌的遗传操作平台，并开

发了其在人工模拟海水中、利用成分近似餐厨

垃圾的混合底物实现连续无灭菌发酵的发酵工

艺，降低了生产成本[23]。目前该项目已经建立 

了嗜盐微生物的合成生物学研究体系。该体系

通过合成生物学手段，构建了制造各种化学品

的平台[24]，包括 5-氨基乙酰丙酸、维生素 B12

和 3-羟基丙酸等。该嗜盐细菌生物制造平台具

有如下特点，克服了一般生物制造的缺点，使

生物制造成本能大幅降低，包括：1) 节能：发

酵过程无需高温高压灭菌；2) 节水：可以用海

水替代淡水，而且过程产生的水可以多次循环

利用；3) 连续发酵制造：由于染菌几率减少了，

生产过程可以连续起来；4) 过程操作简单：由

于无需灭菌和可连续的发酵，简化了操作过程；

5) 设备投资大幅度减少：由于无需发酵过程无

需高温高压灭菌，就不需要使用昂贵的不锈钢

发酵罐和不锈钢管道系统，转而使用便宜的塑

料、陶瓷甚至水泥罐体或管道等；6) 不与人争

粮：筛选的嗜盐细菌可以利用淀粉、蛋白、脂

肪、甚至纤维素和脂肪酸等生长，这些都是食

物的组成。用餐厨废料也能使嗜盐细菌生长，

制造我们所需的产品；7) 产物最终浓度大幅度
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提高：通过分子操作，使嗜盐细菌在高密度情

况下仍然能继续生长，使产品最终浓度大幅提

高；8) 产物纯化简单：通过表达细菌分离遏制

基因，使细菌形态发生变化，能产生自凝絮作

用，使菌体与发酵液自然分离；9) 一个菌种，

多个产品：已经开发成功的分子操作技术，可

以通过代谢工程使嗜盐细菌生产多种材料、化

学品和燃料；10) 多个产品，相同的发酵条件：

由于嗜盐细菌菌种一样，发酵工艺也能保持一

致，使工艺开发简单化。 
 
 
 
 
 
 

 
 

 
 
图 5  嗜盐微生物的合成生物学研究体系 (克服了一般生物制造的缺点，使生物制造成本大幅降低) 
Fig. 5  Synthetic biology of Halomonas LS21 grown in seawater under unsterile and continuous processes 
(overcoming the disadvantages of bio-manufacturing including consumptions of fresh water, food based substrates as 
well as heavy demand on energy for sterilization et al). The whole genome of strain LS21 has been sequenced 
allowing for many DNA manipulations. The strain produces only a single PHA granule in each cell, making the PHA 
recovery convenient. 
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5  “抗逆元器件的构建和机理研究” 研
究的主要进展 

由清华大学林章凛主持的 973 项目研究适

配微生物和植物的合成生物学抗逆元器件 (即

元件与模块)，及其在工业和农业上的应用，以

期提升我国庞大生物制造业的节能减排，如   

2 000亿元年产值的发酵产业菌种的抗酸和抗高

温需求；并储备高效抗逆农业的战略技术，尤

其是 670多 hm2 2%以及以下盐碱地的利用。由

于产业和资源特点的不同，欧美国家尚未特别

关注抗逆元器件研究，因此这也是我国参与国

际合成生物学研究竞争的独特机遇。前两年项目

围绕如下两个关键科学问题开展工作 (表 1)：1) 

抗逆元器件构建的分子设计原理；2) 抗逆元器

件在底盘生物的作用机理。建立了有特色的抗

逆元件库、形成了抗逆器件设计和实验室评估

能力；提出了利用极端微生物调控基因的重要

科学思想[25]；发展了一个系统的商用微生物抗

酸器件逐级评估技术 (从实验室到发酵工厂)，

并在有重要产业应用价值的微生物抗酸器件和

植物抗盐碱器件上取得重要突破，分别通过工

业菌株工厂发酵的验证和田间试验的验证，大

幅度地提前完成了相关实施效果的目标。 

6  “合成微生物体系的适配性研究”研究

的主要进展 

以中国科学院微生物研究所张立新为首席的

973 项目，选择了微生物药物阿维菌素和 polynikA

为研究对象，开展基于生物底盘调控特性的生

物元件表征和设计，解决底盘代谢网络与其加

载的外源生物元件的兼容性问题，突出人工合

成的调控元件对结构基因定时、定量表达的决定

性作用[26]。以聚酮类药物和核苷肽类药物的合

成途径作为代表性案例，在已建立的技术平台

上高通量地分析和解决不同元件之间的适配性

问题，构建大肠杆菌和链霉菌中的适配性研究

体系。同时，对异源模块与生物底盘之间交互

式作用的计算与预测、适配性研究与系统优化，

深化对生物功能器件反应特性及加载生物元件

的底盘代谢网络的认识，借鉴工程学原理在非

生命系统中应用的成功经验，同时考虑生命系

统的特殊性，实现对合成生物系统的各调控单

元模块化、标准化，并最终在合成微生物体系

中进行系统集成，揭示具有非天然新功能的生

物元件、器件、模块，以及更高层次的合成生

物系统构建过程的新原理和新途径[27] (图 6)。 
 

表 1  抗逆元器件的构建和机理研究创新点 
Table 1  Construction of stress resistance biobricks and the novelties of the mechanism study 

Mid-term 

Novelty Goals Innovations 
One thought: 
use of regulatory components 
from extremophiles 

Salt and alkali resistant Rapeseed 
new species (350 mmol/L); field 
trial (200 mmol/L) 

Highest resistant levels both in the labs and 
in the field trials reported (200 mmol/L = 1/3 
seawater concentration) 

One evaluation technique: 
develop an acid resistant part 
for systematic evaluation 

pH reduced one unit for industrial 
strain 

No yet reported in industrial strains 
Ajinomoto is working in the lab at neutral 
pH. We also develop RNA parts 

A resistant part library: 
establishing 

Develop a library of regulatory 
parts for enhanced resistances 

Systematic collection and characterizations 
of parts resistances against salt, alkali, dry 
and acid, some parts are unique (GadBC, 
global regulatory proteins IrrE, CFPS) 
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图 6  “合成微生物体系的适配性研究”各课题相互之间的关系及课题与所需解决科学问题 
Fig. 6  Relationship among tasks and scientific problems to be solved by project of “Comaptibility study of 
synthetic microorganism systems”, including project 1 regulatory and structural parts based on chassis property; 
project 2 modules of chassis metabolic network and prediction on functions of parts; project 3 optimized 
compatibility of hetereogeous modules to chassis and optimization of modular compatibility; project 4 assembly of 
synthetic microorganism system. 

 
本项目全面解析了模式链霉菌基因转录时

序[28-30]，得到了组成型和时序型启动子库，并

改造获得了目前链霉菌中最强的启动子；建立

基于流式细胞仪的链霉菌单细胞启动子表征平

台；在链霉菌中建立 3 套新型诱导表达系统；

利用合成生物学遗传电路原理，建立新的抑制

蛋白筛选方法；解析了抗生素介导的新调控机

制，为适配性设计提供了思路和解决方案。同

时，针对目标产物，首次考察了生物合成途径

中基于自由能变化的原子经济性，构建了加载

外源生物模块的大肠杆菌和链霉菌底盘代谢网

络，并通过将 FBA 和 MOMA 结合来预测底盘

细胞加载外源生物模块后的适配性，指导对链

霉菌底盘中的前体供应、还原力、产物转运体

系进行了改造，对大肠杆菌底盘细胞中建立糖

酵解途径、磷酸戊糖途径和三羧酸循环途径代

谢途径进行改造；对大肠杆菌底盘细胞中与

polynikA 及阿维菌素前体合成的代谢途径进行

改造；设计强化 NADPH等辅助因子的循环回补

调控通路，保证大肠杆菌底盘细胞中的能量、

辅助因子、还原力的平衡，保证合成途径的有

效进行；对底盘细胞中与聚酮类药物合成竞争

的脂肪酸合成途径进行改造；为大肠杆菌简约

全基因组代谢网络模型提供实验数据。此外，

在大肠杆菌底盘中建立初级代谢途径的检测手

段，建立聚酮类药物、核苷肽类药物前体的高

通量筛选方法。最后，还在链霉菌中开发了一

种可精确设计和预测的模块化微调转录和翻译

过程适配性的新方法，系统集成和自由拆分阿

维菌素模块；综合组学分析解析阿维菌素高产

机制，并进一步设计、合成、获得超高产菌株，

并在工业生产上得到验证。 
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7  “微生物多细胞体系的设计与合成”研
究的主要进展 

以天津大学元英进为首席的 973项目，围绕

“合成微生物多细胞体系的设计与构建原理”和

“合成微生物多细胞体系的适配与调控机制”两

个关键科学问题展开研究[31-32]，在合成微生物多

细胞体系实现生物转化、复杂原料利用及低碳底

物高碳转化等方面取得了初步进展：1) 在原有

维生素 C两步发酵混菌体系系统分析的基础上，

设 计 和 构 建 了 由 改 造 后 的 原 一 步 菌

Gluconobacter oxydans 和改造后的原二步小菌

Ketogulonigenium vulgare 组成的一步发酵混菌

体系，维生素 C 前体 2-KGA 的产量提高了 

12.8%，流程的简化使发酵综合成本可下降 30%

以上 (图 7)；2) 根据代谢物互补原则，设计和构

建了由酵母 Yeast和希瓦氏菌属 Shewanella组成

的微生物产电人工多细胞体系，前者可利用木质

纤维素、甘油甚至二氧化碳等产生乳酸，后者则

利用乳酸产生电子 (图 8) [33-35]。 

8  “合成生物器件干预膀胱癌的基础研

究”研究的主要进展 

合成生物学技术应用于肿瘤研究在国内外

是刚起步的探索性工作，以深圳大学蔡志明教

授为首席的 973项目“合成生物器件干预膀胱癌

的基础研究”在系统生物学的基础上，将合成生

物学技术应用于肿瘤治疗研究 (图 9)。 
 

 

 
图 7  维生素 C 一步发酵混菌体系设计与构建 
Fig. 7  Design and construction of one step mixed culture fermentation for vitamine C production. 
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图 8  微生物产电人工多细胞体系设计与构建 
Fig. 8  Design and construction of multiple microbial artificial cells for electricity generation. 
 

 

 
 
图 9  合成生物器件干预肿瘤的基本策略 
Fig. 9  Basic strategy of interferences on cancer cells using synthetic biology parts. 
 

项目发现了部分膀胱癌关键基因及通路，

并在分析相关基因网络信息基础上，利用定量

可控工程体系，表征膀胱癌发生发展过程中复

杂事件的共性，挖掘出许多具有潜在利用价值

的膀胱癌识别和治疗的复合靶标[36]。建立了一

个完整的合成生物学靶点筛查与验证平台，用

于确定这些潜在靶点是否为有效的靶点[37-38]。

创建了正交、可逆的转录抑制子蛋白库，用于
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构建模块化的合成基因线路及在哺乳动物细胞

中 进 行 可 编 程 的 操 作 [39] 。 项 目 利 用

CRISPR-Cas9 系统构建出了逻辑“与”门基因遗

传线路[40]。该线路能利用膀胱癌细胞内的识别

靶点特异区分膀胱癌细胞和其他类型细胞，并

通过调控治疗靶点，有效减缓肿瘤细胞的生长

速度，诱导其进入凋亡程序，或遏制其迁移运

动能力。 

项目利用实体肿瘤中低氧浓度的特点，改

造出一株工程化的沙门氏菌，该菌以低氧为生

存条件，可特异靶向到肿瘤内部，跨界表达多

个转基因模块并破坏肿瘤的生长[41]。项目还筛

选肿瘤特异性抗原，并通过构建遗传回路对 T

细胞进行重编程，使其具备在人工控制条件下

特异性识别和杀伤肿瘤细胞的能力。未来，项

目将进一步将其优化得到的基因线路装载到细

菌和 T 细胞载体，合成具有个性化攻击力的治

疗性产品，用于体内罹患膀胱肿瘤的小鼠的动

物实验，并进一步测试和优化该器件对膀胱癌

细胞的特异杀伤能力。 

9  “新型微生物抗逆元件和功能模块研

究”研究的主要进展 

2014 年启动的，以中国农业科学院生物技

术研究所林敏为首席的 973 项目，针对工农业

微生物应用过程易受酸碱、高低温、高渗透压

以及干旱等不利影响，根据微生物抗逆与转化

分子机制，拟利用合成生物技术，设计优化具

有抗高温、耐酸、耐盐以及抗干旱等抗逆标准

基因元件与模块，以减少逆境环境的影响、提

高工农业微生物的耐受性和相容性、改善生产

工艺、提高生产效率和降低生产成本。项目拟

解析和构建 3–5 个耐高温模块，可使宿主菌耐

受温度提高 5–10 ℃；解析和构建 1–2个耐酸功

能模块；解析和构建 3−5个耐渗透压功能模块，

可使宿主菌耐盐浓度提高到 5%–10%。 

上述项目的成功实施，将使我国的生物制

造，特别是微生物制造得到大幅度提升，使我

国在国际合成生物学领域上占有一席之地。 
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