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重点关注 

解码生物快照 2023：下一代生物科技公司 

2023 年 7 月 6 日，知名风险投资公司 Hummingbird Ventures 发布了一份名

为《解码生物快照 2023：下一代生物科技公司》的研究报告，聚焦讨论了在信息

和生物学科不断交叉融合背景下下一代生物科技公司发展现状和趋势。该报告概

述了 2023 年生物科技领域的重要突破，并探讨了文化变革、人工智能和机器学

习进步以及机器人自动化技术应用在推动生物技术发展方面的重要作用。报告还

聚焦 9 大主题开展了对 40 家下一代生物科技公司的分析，全面展现了信息与生

物技术相结合所带来的大量创新。 

1、生物科技发展的推动力量 

在过去的一年，生物科技领域取得诸多重要研究突破。干细胞的自组装实现

了生命在没有卵子、精子甚至没有子宫的情况下诞生；像 GPT 这样的大型语言

模型扩大了人机协作系统（human-in-the-loop systems）的可用范围；由人工智能

驱动的蛋白质预测（AI-powered protein predictions）变得更加准确；基因编辑技

术变得更加精确和高效，并在临床中实现应用；几种生物治疗方法获得了批准，

其中包括 GBT 公司治疗镰刀型细胞贫血症的调节血红蛋白/氧亲和力的疗法等。

推动生物行业前进的不仅仅是生物技术的进步，还有人工智能、机器人技术、计

算机科学和物理学等交叉领域的进步，共同加速和深化对生命系统本身的理解，

提高生物工程化水平。以下总结归纳了生物科技发展的重要推动力量，包括： 

（1）数据的可访问性：测序成本大幅降低，使得基因组信息更加易于获取

和广泛使用。将基因组数据与其他组学数据结合有助于更好地研究生命系统部件

之间的关系，从而深入了解疾病的基本机制。合成 DNA 和 RNA 的技术进步正

在推动更快、更便宜地创建新的细胞系、测试工具和分子，扩大了可用的生命科

学研究工具集，扩展生物研究的领域范围。 

（2）人工智能和机器学习：人工智能和机器学习为理解日益复杂的生物数

据和精确地工程化生命系统提供了重要工具。通过训练模型探索复杂生物学规则，

人工智能和机器学习使人们能够以数学语言“谈论”生物学。例如，机器学习可以

帮助更准确地设计全新蛋白质、小分子、RNA 药物等，甚至设计出全新模式解

决方案。虽然利用人工智能直接提供临床安全和疗效显著的药物设计还不现实，

但它无疑是扩展当今生物发现范围和规模的有力工具。 

（3）规模和自动化：生物行业的一个主要限制因素是规模化，因为细胞工

厂运作往往需要高度精确的控制。新一代的生物反应器和合成生物学的进步使得
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生命系统能够像编程软件系统一样被设计和编辑。生物产业的发展比以往更加需

要更好的硬件和软件基础设施，从生物信息挖掘和分析、实验设计安排、自动化

实验控制、构建电子实验笔记到数据整理分析等。现代生物技术公司创建新的自

动化技术平台正在加速这一过渡。 

（4）文化变革：生物学领域正在发生巨大变革，这一变革不仅关乎技术，

更关乎文化。生物创新企业的创始团队通常由领域科学家组成，他们往往具备信

息和生物学的跨学科背景，这样的背景组合为生物科技创新提供了新的视角，推

动更加敏捷、更加灵活和更具创新的生产和运营方法。 

2、下一代生物科技企业 

该报告聚焦 9 大主题展开对 40 家相关企业的分析，包括：①极限生物学

（Extreme Biology）：在自然世界中寻找新的工具、药物和生物产品；②生物学

基础设施：推动生物技术创新的自动化、仪器和数据工具；③人工智能驱动的设

计：利用算法和大数据逐步实现新药的从头设计；④靶点发现和验证：识别和设

计药物靶点的新生物学；⑤筛选技术：对复杂生物系统进行建模以加速发现；⑥

空间生物学：收集大量空间数据以更精细地了解生物学；⑦新模式：开发全新类

别的药物；⑧递送：将药物递送到体内正确的部位；⑨生物制造：扩大生物产业

规模和水平。 

2.1 极限生物学 

从 DNA 测序到 DNA 合成、先进的微生物培养系统、便携式基因编辑工具

以及高精度的质谱仪和显微镜等研究自然界的工具正在使得更广泛地探索生命

系统成为可能，更催生了极限生物学。人们正在见证新一代生物治疗公司的诞生，

它们利用基因组学、合成生物学和信息技术等工具，跨越植物、微生物和动物的

物种边界，寻找大自然已经创造出的解决方案。这种逻辑也延伸到不断增长的生

物经济的其他领域，研究者和企业界正在利用创新的生物体，开发超越现有产品

的替代品，发展可进化的技术（evolutionary technologies），不断超越当前能够工

程化的范畴。 

表 1 极限生物学代表性企业 

企业名 定位 产品 核心技术 关注市场 

Basecamp 

Research 

全新蛋白质

设计公司 

为制药、治疗、

食品、农业领域

开发蛋白质 

专有的生物多样性知

识图谱可以映射每个

蛋白质、通路和生物

体的完整基因组、进

化和环境背景 

制药、生物催

化、治疗和营

养领域 

Enveda 

Bioscienc

es 

从自然界中

开发新药 

新型口服和局部

应用非阿片类镇

痛候选药物；治

疗慢性炎症候选

药物 

通过专有的机器学习

模型解释质谱指纹来

高精度地注释天然产

物化学结构 

皮肤科、胃肠

疾病、肺部疾

病和神经生物

学 



3 

 

Fauna Bio 

可扩展地挖

掘极端生物

技术以寻找

新的治疗方

法 

治疗肺纤维化和

肺动脉高压的
Faun1003 

Convergence TM 平台

在数百个物种中挖掘

新药 

肺纤维化的特

定亚群 

Shiru 

降低在食品

和日常消费

用品中使用

成分的碳排

放 

OleoProTM 用作

食品中的黄油、

猪油或热带油替

代品；在烘焙食

品中替代鸡蛋；

替代化学粘合剂

甲基纤维素 

Flourish TM 平台涵盖

了基于人工智能驱动

的数字发现和试验规

模蛋白质生产的全栈

技术解决方案 

食品、化学品

或消费品公司

出售或授权许

可功能性成分 

2.2 生物技术的基础设施 

收集和组织数据的能力将决定生物技术领域未来的成功与失败。下一代生物

技术基础设施公司鼓励实验室科学家与数据科学家从实验的起始阶段就开展合

作，从实验设计的角度思考自动化环节（例如 Synthace、Automata、Strateos、

Spaero），基础设施公司可以快速而可靠地整合各种数据来源，将其与上下文元

数据结合，更加高效的分析和挖掘实验数据（例如 Ganymede、Tetrascience）。这

些基础设施公司的出现为实现高效的生物技术研究和开发提供了重要支持。 

表 2 基础设施代表性企业 

企业名 定位 产品 核心技术 关注市场 

Automata 

采用自动化技术来改

变科学家的工作和创

新方式 

全自动实验室

工作台 

全自动实验台

系统；基于云的

实验室编排工

具；定制自动化

解决方案 

基因组学和细

胞培养 

Cromatic 

开发能够消除与科学

外包相关的所有技术

障碍的软件 

用于外包研发

工作的集成平

台 

Cromatic 网络

平台帮助生物

技术公司找到 

CRO 

有外包需求的

生物技术公司 

Ganymede 
生物技术和生物制造

的全栈软件支持系统 

云数据平台连

接仪器文件和

模式化的表格

数据 

“ 实验室即代

码”集成管线 

中型生物技术

公司和大型制

药企业 

Kaleidoscope 

使研发团队的科研更

具协作性、可重复性

和可扩展性 

实体数据；运营

规划；自动化触

发器 

平台允许科研

团队轻松组织

和跟踪科研项

目、关键决策和

实验数据 

生物科技/制药

企业 

Spaero Bio 
为实验室编程液体处

理仪器 

Experiment 

Builder 允许科

学家灵活地描

述和完善实验

意图；LiquidQC

允许科学家自

动处理液体工

作流程 

LiquidQC 使用

计算机视觉和

人工智能来自

学习如何精确

分配液体溶剂 

制药和生物技

术领域的研发

实验室 
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2.3 基于人工智能的设计 

扩散模型（diffusion models）在可编程蛋白质工程方面实现了巨大的飞跃，

可以理性设计生成任意所需结构和功能的蛋白质。在过去的一年里，学术界和产

业界在将扩散模型应用于蛋白质工程领域产生了诸多成果。除了蛋白质设计，用

于小分子设计的生成式人工智能也取得了令人振奋的进展，人工智能为药物研发

和化学生产带来了新的机遇。 

表 3 基于人工智能设计代表性企业 

企业名 定位 产品 核心技术 关注市场 

Absci 

生成式人工智

能药物创新公

司 

集成的药物创

造平台，更快

地开发更好的

生物制剂 

综合药物创造平台利用

生成式人工智能和合成

生物学，更快地创建更好

的生物制剂 

大 型 制 药 公

司、生物技术

公司 

Cradle 
生成式人工智

能蛋白质工程 

 生成式 AI 模型来设计

蛋白质 

抗体的发现与

优化 

Labgenius 

结合人类和机

器智能加速发

现抗体治疗方

法 

治疗实体瘤的

T 细胞激活剂 

将高通量实验与机器学

习驱动的设计相结合，系

统地探索具有高性能的

治疗性抗体 

制药和生物技

术 

Postera 

化学人工智能

平台 

COVID 

Moonshot 开发 

COVID 抗 病

毒药物 

Proton；一个由机器学习

驱动的端到端药物化学

平台 

生物制药行业 

Redesign 

Science 

基于人工智能

发现治疗靶点 

开发具有挑战

性的新靶点的

小分子药物 

构建用于药物发现的第

一个生成式 AI，以解决、

加速和扩展临床前生物

技术 

肿瘤学和自身

免疫和炎症 

Terray 

Therapeutics 

以高质量的化

学数据为动力

的药物发现引

擎 

大规模的新型

实验数据流与

计算，改善小

分子药物开发 

超高通量的实验平台，利

用生成式人工智能分析

化学数据 

大型制药和生

物技术公司 

2.4 靶点发现和验证 

靶点发现是药物发现的基石，该领域正在飞速发展。得益于反向翻译方法的

有效性、负担得起和可扩展的单细胞基因组学技术的发展、大量预测机器学习方

法在该领域的应用等，下一代靶点发现方法和验证公司的不断崛起。下一代靶点

发现和验证公司具备以下新特点：可以利用各种各样的数据来源，包括试验数据、

论文数据和各种组学数据，联合对这些数据进行建模，以配置所需的靶点、表型

或药物组合；机器学习在设计实验中发挥驱动作用，预测实验结果；具有快速组

织能力，从电子发现转向体外和动物测试，需要不到两周的时间；利用大规模反

向平移的方法，结合人类数据和动物实验数据来产生新的假设，增加成功的机会。 

表 4 靶点发现和验证代表性企业 

企业名 定位 产品 核心技术 关注市场 

ARPEGGIO 药物肿瘤激 转录因子小分 GRETATM 平台能够快 自身免疫、
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活因子挖掘 子抑制剂 速筛选活细胞中大型复

合文库以发现转录组变

化 

癌症和神经

退行性变 

CHARACTER 

BIOSCIENCES 

衰老精准治

疗药物 

年龄相关黄斑

变性治疗药物 

使用人类遗传学和纵向

临床资料为基础设计药

物靶点 

年龄相关黄

斑变性治疗

药物 

IMMUNAI 

利用免疫组

化改进药物

开发过程 

 垂直集成平台利用跨多

个学科尖端技术来大规

模筛选免疫药物 

生物医药 

MODULO BIO 

重新编程大

脑免疫系

统，防止神

经退行性疾

病 

对神经免疫系

统进行建模，

预测相关的治

疗靶点 

机器学习指导的细胞平

台，对神经免疫系统进

行建模 

开发 ALS 和

FTD 的治疗

药物 

Ochre Bio 

RNA 治疗慢

性肝脏和心

脏代谢疾病 

GalNAc-

siRNA 导联寡

聚体：慢性肝

病治疗药物 

基于肝脏图谱和人类模

型，生成深层表型数

据，使用机器学习进行

靶点预测 

多种急性和

慢性肝病适

应症 

PHENOMIC 

AI 

开发治疗实

体肿瘤的新

药 

CTHRC1:新型

高选择性癌症

靶点抗体 

使用 AI/ML 来分析大

量单细胞 RNA 数据，

以发现药物靶点 

实体肿瘤 

RESISTANCE 

BIO 

构建癌症模

型了解耐药

性 

耐药性预测 ResCu 平台和耐药性

eBio Atlas 平台预测新

的和现有癌症治疗临床

结果 

癌症的生物

治疗 

TAVROS 

肿瘤靶向治

疗 

 功能基因组学筛选平台

发现双向合成致死性药

物靶点 

癌症 

VERGE 

GENOMICS 

集合人工智

能和人类数

据开发药物 

VRG50635：

肌萎缩性脊髓

侧索硬化症 

CONVERGE 平台不依

赖动物模型，直接集成

人类数据和人类模型系

统 

生物医药 

2.5 筛选技术 

当前筛选技术公司不断涌现，其发展的基础包括：自动化、规模化分子生物

学和计算策略改进当前的筛选技术，可以在药物发现周期的早期更好地模拟人类

生物学；扩展的分子生物学技术，如基于多重 CRISPR 的基因编辑技术，允许科

学家同时敲除或干扰单个或多个基因的功能；计算方法极大地改善开发分子的预

测、测试和迭代循环；自动化可以实现前所未有的规模试验。 

表 5 筛选技术代表性企业 

企业名 定位 产品 核心技术 关注市场 

ANAGENEX 
各种疾病的

小分子药物 

小分子药物 机器学习驱动小分子药物

发现 

心血管和

慢性炎症 

ATAVISTIK 

利用蛋白质-

代谢产物作

用开发小分

子药物 

AMPS 平台为从

肿瘤学到神经退

行性变、心脏代

谢及其他治疗领

域开发高度特异

AMPS 平台使用专有代谢

产物库筛选蛋白质，揭示

具有生物学相关性的结合

位点，阐明以前被认为不

相关的蛋白质代谢产物途

肿瘤和先

天性代谢

错误 
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性小分子 径之间相互作用 

EIGEN 

THERAPEU

TICS 

靶向疗法相

结合的联合

疗法 

癌症启动疗法：

调节癌细胞靶蛋

白表达水平，使

癌细胞更容易受

到靶向治疗 

高通量多维数据集筛选，

制定启动疗法，解决癌症

的异质性，更好开展靶向

治疗 

血液恶性

肿瘤 

MELIORA 

THERAPEU

TICS 

利用 ML 开

发机制驱动

的小分子抗

癌药物 

CDK11 抑制剂 ML 平台探索感兴趣分子

的作用机制，开发业内首

个药物机制图谱，其中包

括癌细胞中的“分子指纹” 

肿瘤治疗 

2.6 空间生物学 

近年来，科学家开始意识到空间信息对生物学的重要性，没有细胞在组织内

如何相互作用的背景，就很难真正理解生命系统复杂和动态的过程。生物技术和

制药公司收集了大量组织样本的生物库，正在综合显微镜学、多组学和计算等领

域技术形成强大的新工具，挖掘单分子空间信息，以加速生物发现。 

表 6 空间生物学代表性企业 

企业名 定位 产品 核心技术 关注市场 

ALPENGLOW 

利用 3D 空间

生物学加速药

物开发 

3D 纳什评分（3D 

NASH score）融合了

2D 纳什评分的所有传

统元素，并通过使用

3D 数据来提高其准确

性 

硬件（open-top

光幕显微镜)、数

据处理和 3D 空间

分析 

NASH 和

肿瘤市场 

RECURSION 

Recursio 

解码生物学 脑海绵状畸形(REC-

994)、2 型神经纤维瘤

病(REC-2282)、家族性

腺瘤性息肉病(REC-

4881)和艰难梭菌结肠

炎(REC-3964)药物 

Recursion OS 是

世界上最大的生

物和化学数据集

支持平台，可以

有效地绘制药物

作用路径 

罕见疾病

和肿瘤 

2.7 新模式 

特定适应症的最佳治疗方案取决于许多因素，包括疾病病因学、受累器官、

靶点位置、靶点类型和许多其他因素。鉴于疾病的复杂性，像营养或行为疗法这

样的创新模式也被证明是有效的。如今，机器自动化使组学信息读写成本大幅降

低，对潜在疗法的高通量筛选成为可能；CRISPR/Cas9 和 ADARs 等高效基因组

编辑系统的发现和工程设计，使蛋白质和核酸组合方案能够实现；结构预测算法

与更快的 DBTL 循环相结合，拓宽了未知药物的搜索范围；CAR-Ts 的临床成功

提示其他细胞类型(NK 细胞、Tregs、γ-δ、TCR T 细胞)用于治疗的可能。创新疗

法的发现成本不断降低，新模式生物企业不断崛起。 

表 7 新模式代表性企业 

企业名 定位 产品 核心技术 关注市场 

CREYON 

BIO 

提供精确的

寡核苷酸药

物 

CreyonTM 平台基

础技术适用于所有

现有和未来的

CreyonTM 平台使用

AI/ML 方法将化学结构与

体内、体外药理学数据集

中枢神经系

统和代谢紊

乱 



7 

 

OBM 模式(包括

ASO、siRNA、

gRNA、适体等) 

相连接，预测核酸与化学

结构相互作用，为 OBMs

开发提供基础 

GRO 

BIOSCIE

NCES 

利用非标准

氨基酸实现

蛋白质疗法 

ProGly 和

DuraLogic：针对自

身免疫性疾病的抗

体药物 

基因编码生物体(GRO)平

台实现非标准氨基酸

(NSAAs)蛋白质的规模化

生产 

解决用标准

氨基酸构建

疗法无法解

决的问题 

FAETH 

THERAP

EUTICS 

将精准营养

作为与手

术、放疗、

治疗并列的

癌症第四支

柱 

FTH-001:胰岛素抑

制饮食与

Serabelisib(一种 α

特异性 Pi3Ki)结合 

FTH-002:非必需氨

基酸限制饮食与化

疗/放疗结合 

MetabOS 平台使用 RNA

测序数据和机器学习来发

现新的治疗模式，将精确

营养和抗癌药物结合治疗

患者 

结肠直肠

癌、子宫癌

和卵巢癌 

KERNAL 

BIO 

开发具有更

高疗效和耐

受性的癌症

特异性

mRNA 免

疫疗法 

KR-335 在对检查

点抑制剂耐药的肿

瘤模型中显示出单

药治疗的高效性 

ML-enabled 计算管道包

括蛋白质组学和转录组学

数据(Ribo-seq、RNA-seq

和 Shape-seq)分析，识别

不同细胞类型和疾病状态

的细胞特异性 mRNA 翻

译序列  

头颈部癌

症、乳腺

癌、尿路上

皮癌、黑色

素瘤和甲状

腺癌 

PRIME 

MEDICIN

E 

基因疗法 18 个基因编辑程序

目前处于发现阶段 

Prime Editing 作为下一代

基因编辑技术，具有在基

因组中精确位置搜索和替

换基因序列的能力，而不

会造成双链断裂 

为无法用其

他基因编辑

方法治疗的

疾病创造基

因疗法 

2.8 递送 

药物递送技术的进步，使其能将药物准确带到体内的靶位，同时最大限度地

减少非靶点区域药物的积累。下一代递送系统将增强药物和体内环境的适应，优

化所有治疗相关的给药特性。下一代药物递送企业结合先进的多组测序、集成的

数据基础设施和机器学习来设计和优化下一代递送系统，以最大限度地提高治疗

成功的机会。 

表 8 递送技术代表性企业 

企业名 定位 产品 核心技术 关注市场 

DYNO 

THERAPE

UTICS 

构建理想的

衣壳体来解

决体内基因

传递的挑战 

Dyno bCap 1 在向

中枢神经系统递

送、肝脏靶向和递

送效率方面总体表

现比 AAV9 更好 

CapsidMap 平台将高通

量实验与人工智能相结

合，设计出下一代

AAV 衣壳体，解决基

因治疗中有效载荷递送

挑战 

基因治疗市

场 

SIXFOLD 

BIOSCIEN

CE 

让递送像

RNA 一样

可编程 

“即插即用”系统，

可将 RNA 治疗剂

安全地输送到靶细

胞 

Mergo 平台构建第一张

人体 RNA 治疗地图，

使用 ML 来筛选 RNA

构建模块，并设计最佳

的递送结构 

寡核苷酸治

疗市场 

2.9 生物制造 
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生物制造面临产能放大、下游工艺优化、数字化和自动化等方面的挑战，通

过现代化数据处理和工具优化，生物产业正在显著提高其规模性和经济性，生物

制造企业能够生产比以往更多类型的产品，生物制造正朝着更高效、可持续和多

样化的方向发展。一方面，通过数字化和自动化技术的应用，生产过程变得更加

精确和可控，减少了人为错误的风险，并提高了生产效率和产品质量；另一方面，

自动化使得生物制造能够更经济地生产大规模的产品，从而降低成本，使得生物

产品更具竞争力。 

表 9 生物制造代表性企业 

企业名 定位 产品 核心技术 关注市场 

Bit.Bio 

合成生物学

公司 

细胞疗法；用于研究和

药物发现的 BioCells 

细胞身份编码平台 用于细胞治

疗、研究和药

物发现筛选 

Kano 

Therape

utics 

工程和制造

经过优化的

单链 DNA 

基因模板 

定制经过优化的单链 

DNA（ssDNA）构建，

兼容多种细胞类型、适

应症、核酸酶编辑器的

长基因插入 

克服长 ssDNA 的

制造瓶颈；其平台

生成经过合理设计

的 ssDNA 基因 

工程细胞疗法

和体外基因疗

法 

Synony

m 

设计、开发

和管理生物

经济的基础

设施 

世界上首个先进的商业

规模生物生产设施；第

一个免费的生物制造基

础设施数字数据库
Capacitor.bio 

设计、开发和管理

生物经济基础设施 

合成生物学公

司 

                         原文标题：Decoding Bio Snapshot 2023：The 

next generation of bio companies 

来源：DECODINGBIO.COM 

日期：2023-07-06 

吴晓燕  编译整理 

战略·规划 

美国 NSF 发布运用生命规则解决社会挑战计划 

2023 年 8 月 8 日，美国国家科学基金会（NSF）宣布资助“运用生命规则解

决社会挑战”计划下的 12 个项目。这些资金总额超过 2700 万美元，支持利用对

生命规律的研究所获得的知识，处理紧迫的社会挑战，包括清洁水资源、可持续

发展、碳捕获、生物安全和抗生素抗菌耐药性等方面。以下是本次入选“运用生

命规律应对社会挑战”计划的项目： 

表 10 “运用生命规则解决社会挑战”计划下的 12 个项目 

项目名称 研究机构 主要研究内容 

运用生命规律预测浮游

植物复杂行为并推进水

质管理 

Virginia Tech

公司；弗洛

里达大学 

利用生物学原理预测对重要淡水供应产生负面

影响的浮游植物藻华，使水资源管理者能够保

护这些水源供应 

生物传感器用于检测水

中重金属的实地应用 

新墨西哥大

学 

与美国原住民和西班牙裔印第安人团体合作，

更好地检测纳瓦霍保留地和其他地方日益减少

的饮用水资源中的重金属污染情况。 
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运用生命规律促进大气

碳捕集：跨学科融合以

加快生物封存研究 

俄勒冈大学 结合环境 DNA、人工智能和当地知识，在俄

勒冈州五个县的范围内加强生物碳捕获，制定

更好的森林管理战略，并为当地社区提供更多

机会。 

快速家庭水质生物传感

器的设计、开发与社会

影响 

西北大学 开发一套生物传感器，用于检测城市社区饮用

水中的铅、铜和全氟辛烷磺酸，从而为社区建

设提供信息并加以改进。 

共同创造知识、生物技

术和实践，提高生物固

氮对可持续农业的影响

力 

佐治亚理工

学院和伍斯

特理工学院 

通过基于生物原理的低成本技术来增加土壤中

的氮含量，提高贫瘠土地上的作物产量，从而

解决粮食安全问题。 

基于淡水贝类对环境变

化的响应，利用人工智

能监测水质的 AI 辅助

仿生双壳贝类 

北卡罗来纳

州立大学 

结合淡水贻贝上的环境传感器和人工智能来监

测水质和识别可能的污染物，从而帮助消除污

染。 

下一代生物安全与黑客

马拉松（Bio-

Hackathon） 

佐治亚理工

学院和麻省

理工学院 

创建可编程的生物密码开关，以安全使用合成

生物学，控制潜在的危险生物并保护有价值的

生物体。 

运用抗生素耐药形成规

律指导废水处理策略 

布法罗大学 研究废水中的物质是否会增加微生物对抗生素

的耐药性。 

利用微生物组介导的植

物遗传抗性提高农业可

持续性 

俄勒冈州立

大学；普渡

大学 

与部落和非部落农民合作，开发提高小麦抗病

性的新方法，从而提高农业的可持续性，特别

是在西北太平洋地区。 

确定基因与生态系统之

间的关系，开发改进土

地以养分管理的生物地

球化学模型 

约翰霍普金

斯大学；霍

华德大学；

马里兰大学

东岸分校；

威廉玛丽学

院 

与水资源管理者和保护团体合作，开发基于基

因的新策略，了解包括切萨皮克湾在内的生态

系统中的大规模土地养分管理。 

理解生态系统中潜在的

风险管理规律以提高人

类社会的弹性 

亚利桑那州

立大学 

比较生命系统的各种风险管理策略，开发人类

社会可能更好地管理自然灾害、气候变化和大

流行病等风险的新方法。 

用于解决关键挑战的合

成细胞感受器 

佐治亚理工

学院 

利用“细胞感受器”开发高灵敏度、可实地部

署的分析系统，用于多种人类应用，如测量营

养不良人群的微量营养素缺乏 

          原文标题：NSF uses Rules of Life research to address societal 

challenges, from clean water to climate change.  

来源：NEW.NSF.GOV 

发布时间：2023-08-8 

编译整理：郑颖 吴晓燕 

美国 DARPA 发布计划探索非冷藏保存生物样本的方法 

当前，生物样本的保存仍然依赖于过时的冷链运输，这种运输在偏远、严峻

和竞争激烈的环境中很难获得，而且往往不可靠。2023 年 8 月 8 日，美国国防

部高级研究计划局（DARPA）发布“确保恶劣或偏远地区的微生物保存 ”

（AMPHORA）计划 ，旨在将样本保存与冷链分离，使其能够在严峻和偏远的
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环境中存储并保持活力。计划执行者开发的系统将致力于稳定各种细菌、真菌和

病毒，同时可并行保存多个样本，并能确保样本与当前的实验室操作相兼容。

AMPHORA 计划重点研发的技术方法包括但不限于： 

1、对环境的物理保护，例如人工或自然基质、新颖材料、封装等； 

2、改变样品环境，例如化学和生物补充、大气变化、螯合剂等； 

3、利用环境的技术，例如生物膜、保护囊等； 

4、将微生物从环境和/或彼此分离或分隔的技术，例如微流体学、过滤等。 

                       原文标题：DARPA Seeks Solutions to Preserve 

Bio-samples Without Cold Storage.. 

来源：SAM.GOV 

发布时间：2023-08-08 

编译整理：郑颖  

美国国防部发布《生物防御态势评估 2023》 

2023 年 8 月 17 日，美国国防部（DoD）发布了《生物防御态势评估 2023》

（Biodefense Posture Review 2023，BPR）报告。该报告指出，随着生物技术的发

展，未来十年内国防部可能面临的生物威胁范围和多样性不断扩大，建议国防部

在 2035 年之前做好应对复杂生物威胁的准备和强化防范大流行病的能力。该报

告还对生物防御术语进行了定义，明确了不同类型的生物威胁，包括自然发生的

威胁、意外威胁和蓄意威胁。报告列举了美国国防部在阻止生物武器的制造和使

用、应对生物事故以及保持总兵力等方面的作用。为了有效应对生物威胁，报告

建议国防部与美国机构间合作伙伴和盟国开展战略协调、准备和合作。 

该报告特别强调了根据 COVID-19 大流行病的经验教训进行国防改革的必

要性，并提出了解决生物防御方面不足之处的重大改革措施。这些措施包括：（1）

扩大对威胁的了解和增强生物威胁意识；（2）为了应对国防部在 2035 年之前可

能面临的威胁，创新和现代化生物防御能力，建立和保持一支随时准备就绪、具

有应变能力的部队，支持《国家防御战略》；（3）通过培训和演练提高战备状态，

发现并报告不足之处，帮助确定现代化防御工作的优先次序；（4）建立生物防御

委员会，以同步、协调和整合权力和责任，为持续的生物防御提供一个有权威的

协作方法。 

报告提出，如果国防改革能够实施，将加强美国应对不断变化的生物威胁形

势所需的准备，使国防部做好在生物威胁环境下开展行动的准备，并支持美国甚

至全球的生物防御事业。这次国防改革旨在支持美国实现《国家防御战略》和《国

家生物防御战略》概述中所阐明的关键职责，建立和加强一支有复原力的部队，

为应对可能来自自然、意外和/或蓄意的生物事故做好准备。 
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原文标题：2023 Biodefense Posture Review 

来源：MEDIA.DEFENSE.GOV 

发布时间：2023-08-17 

编译整理：吴晓燕  

英国提供 3100 万英镑推进氢能 BECCS 创新计划 

2023 年 8 月 4 日，英国宣布为氢能 BECCS 创新计划（Hydrogen BECCS 

Innovation Programme）提供 3100 万英镑的资金资助，旨在支持利用生物原料制

氢并与碳捕集相结合的技术开发。该计划是能源安全和净零能源部（Department 

for Energy Security and Net Zero，DESNZ）净零能源创新组合（net zero innovation 

portfolio）的一部分，旨在 2020s 至 2030s 加速创新清洁能源技术和工艺的商业

化。氢能 BECCCS 计划分为两个阶段：第 1 阶段（预算 500 万英镑）支持多个

相关研发项目确定研究范围并开发可行的原型示范项目，第 2 阶段（预算 2600

万英镑）将项目从创新设计推进到创新示范阶段。 

这笔资金可以帮助包括初创企业和中小型企业在内的 22 家机构制定项目提

案，旨在提供商业上可行的创新氢能 BECCS 技术解决方案，主要涵盖 3 个类别：

（1）原料预处理：开发低成本、高能效和材料转化效率高的技术，优化生物质

（包括生物质和废物）原料，以便用于后续先进的气化技术；（2）气化组件：开

发先进的气化技术组件，重点是提高合成气质量和升级制氢工艺；（3）新型生物

制氢技术：开发可与碳捕获相结合的新型生物制氢技术，如黑暗发酵、厌氧消化、

废水处理等。 

                              原文标题：Hydrogen BECCS Innovation 

Programme: projects awarded funding 

来源：GOV.UK  

发布时间：2023-08-04 

编译整理：吴晓燕 

英国发布《2023 生物质战略》 

2023 年 8 月 10 日，英国能源安全和净零排放部（Department for Energy 

Security and Net Zero，DESNZ）发布《2023 年生物质战略》，系统阐述了可持续

生物质在实现净零排放方面可以发挥的作用及未来政策措施。 

该战略提出了英国发展生物质战略的短期（2020 年代）、中期（到 2035 年）

和长期目标（到 2050 年），分别为：政府将通过一系列激励措施和要求，继续促

进可持续生物质在电力、供热和交通运输等部门的部署；政府将进一步扩大生物

质在电力、供热和交通运输部门的应用，以支持第六次碳预算（CB6）的实施，

以期在可能的情况下将生物质应用过渡到具有碳捕集和封存的生物质能
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（BECCS）等实现净零排放的关键用途，以平衡难脱碳行业的残余排放；将

BECCS 与电力、供热和交通运输结合对净零排放贡献最大，英国还将继续审查

其他新兴生物经济产品和市场。 

《2023 年生物质战略》强调生物质在整个经济部门的应用，包括：①生物质

发电在电力行业脱碳方面发挥重要作用，可提供可调度或基本负荷电力，并提供

灵活性以应对其他可再生能源波动性；②生物甲烷继续在实现净零排放和提高能

源安全方面发挥重要作用，支持供热、交通运输和电力等多个行业脱碳，厌氧消

化过程建立了更循环的经济；③生物质供暖将在某些不适合热泵的非天然气管网

住宅中发挥作用，通过适当的缓解措施将对空气质量的影响降至最低；④低碳生

物质燃料（液体和气体燃料）在交通部门脱碳中发挥着重要作用；⑤生物质用于

工业脱碳，将结合碳捕集、利用与封存（CCUS）技术优先考虑其在工业中的应

用，在缺乏可行的 BECCS 基础设施情况下，政府将继续支持在低碳替代品有限

的行业中使用生物质；⑥通过重整、气化或热解技术直接将生物质用作低碳氢原

料，配备碳捕集和封存设施可以实现负排放；⑦其他用途还包括木质产品（如木

材、木板等）、生物炭以及生物化学品和生物材料（生物塑料）等。 

原文标题：Department for Energy Security and Net Zero. Bundeskabinett b

eschließt Wirtschaftsplan des Klima- und Transformationsfonds (KTF) 

来源：GOV.UK 

发布时间：2023-08-10 

编译整理：吴晓燕  

研究·开发 

美国华盛顿大学运用 AI 设计两种不同构象的铰链蛋白 

天然蛋白质通常会在受到其他蛋白质、小分子或其他刺激物的影响下，采取

多种构象状态，从而改变它们的活性或结合伙伴。然而，在人工设计的蛋白质时，

很难实现这种在两种折叠状态之间进行构象转变。2023 年 8 月 17 日，蛋白质设

计领域先驱华盛顿大学的 David Baker 教授在《科学》上发文，称其团队通过在

设计过程中考虑所需的两个状态，开发出一种类似铰链样的蛋白质，并且在与肽

螺旋结合时表现出明显的构象变化，可以根据需要进行定制以实现特异性。研究

团队描述了一种铰链蛋白的设计概念，这种蛋白具有两个明确定义和结构的构象

状态：在没有配体的情况下表现为 X 设计状态，而在配体存在的情况下通过构

象变化转换为 Y 设计状态。这项工作为生成能够对生物触发器做出反应并产生

调节蛋白质组装的构象变化的蛋白质开关奠定了基础。这种双态开关的研究能使

蛋白质设计超越静态结构，转向更复杂的多态组装和生物传感器设计，为蛋白设

计提供了更广阔的可能性。 
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原文标题：Design of stimulus-responsive two-state hinge proteins 

来源：Science  

发布时间：2023-08-17 

编译整理：郑颖 

美澳两国团队发现可以检测体内肿瘤的工程细菌 

以往人们通过基因改造细菌，使其对特定代谢产物或致病菌的反应来检测疾

病，但这类生物传感器无法检测特定的细胞外 DNA 序列和突变。近日，美国加

州大学圣地亚哥分校的科研人员与他们的澳大利亚同事共同开发出了一种名为

CATCH（Cellular Assay for Targeted CRISPR-discriminated Horizontal gene transfer）

的检测方法，可用于检测活生物体中肿瘤 DNA 的细菌，该研究成果发表在 2023

年 8 月 10 日出版的《科学》杂志上。在 CATCH 策略下，研究人员利用 CRISPR

技术改造细菌，在基因组水平上检测自由漂浮的 DNA 序列，并将这些序列与癌

症序列进行比较。研究人员重点研究了贝氏不动杆菌（Acinetobacter baylyi），因

为它通常不具有致病性并且通过水平基因转移能够自然地摄取外源 DNA。研究

人员利用了该菌的这种特性，通过 CRISPR 技术使该菌只有在摄取到携带特定癌

症相关突变的 DNA 时才能够对特定药物产生耐药性，而不能对其野生型相应基

因产生耐药性。这些细菌在培养基和带有相关突变的肿瘤小鼠中均能够检测到目

标，这表明了其潜在的临床应用前景。研究人员希望这项技术能帮助人类在未来

攻克结直肠癌。 

原文标题：Engineered bacteria detect tumor DNA 

来源：Science 

发布时间：2023-08-10 

编译整理：郑颖  

国际团队发现枯草芽孢杆菌存在生物钟 

2023 年 8 月 4 日 Science Advances 报道，德国慕尼黑大学 (LMU Munich)、

约翰·英尼斯中心、丹麦技术大学和莱顿大学组成的国际合作小组，通过探测基

因表达，发现了土壤细菌枯草芽孢杆菌存在时钟活动。这是首次在枯草芽孢杆菌

中观察到生物钟。研究提示利用细菌生物钟知识来改善健康状况，提高粮食生产

或生物技术的可持续性。 

研究人员在枯草芽孢杆菌基因中插入一种叫做荧光素酶的酶，当基因表达时，

这种酶会产生光。这种生物发光指导研究小组在条件变化时监测细菌时钟。研究

揭示了这些时钟存在于从自然环境中收集的菌株中，因此可能在这种细菌中广泛

存在。此外，枯草芽孢杆菌在恒定的黑暗和恒定的光线下都继续表现出昼夜节律，

研究人员揭示了许多其他生物生物钟中细微反应的例子。在昼夜节律生物学领域，
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这些反应被称为“后效”和“阿肖夫规则”。综上所述，这表明，就像在更复杂的生

物体中一样，细菌可以随着光照和温度条件的变化，在一天中的不同时间同步它

们的生理和代谢。 

这一发现为生物技术、人类健康和植物科学提供了机会。了解细菌生物钟的

特性可以帮助进行微生物学的工业应用；这可能会导致对微生物群如何形成的新

理解，并可能表明抗生素在一天中的某些时间如何有效地破坏致病菌。这些知识

也可能对作物保护有所帮助。枯草芽孢杆菌是一种有益的土壤细菌，被农民用来

协助养分交换，植物发育和防御病原微生物。 

       原文标题：The circadian clock of the bacterium B. subtilis evokes 

properties of complex, multicellular circadian systems 

来源：Science Advances 

发布时间：2023-08-04 

 编译整理：吴晓燕  

奥地利研究者发现可被蓝光点亮的酶开关 

2023 年 8 月 2 日 Science Advance 报道，奥地利格拉茨工业大学的科研团队

在细菌中发现一种具有独特功能的蛋白质，这种蛋白质的酶活性能够被蓝光激活。

这一发现为分子生物学和生物工程领域带来了新的希望，有望开辟出一系列令人

兴奋的应用前景。 

这种特殊蛋白质，被称为二胍酸环化酶蛋白，具有高效的光感受能力。它的

酶功能对于细菌生存方式中的中心信使物质的产生至关重要。在黑暗环境中，这

种蛋白质基本上处于休眠状态，酶活性非常低。但当它受到蓝光的照射时，其酶

活性会突然大幅增加，这种酶活性在光照下比在黑暗中高出约 1 万倍。相比之

下，大多数光感受器的活性只能增加 5 到 50 倍，因此这种蛋白质开关的高效性

对于未来的光遗传学工具来说具有巨大的潜力。 

此次研究不仅解锁了这种蛋白质开关的结构和功能，还揭示了其工作原理。

这种蛋白质由两个主要功能部分组成：一个用于感知蓝光，另一个则是实际的酶

活性部分，负责催化化学反应。当这种蛋白质受到蓝光照射时，其结构发生显著

变化。在不活跃状态下，整个蛋白质呈现出紧凑的构象，但一旦暴露在光线下，

蛋白质会发生拉伸，将之前分离的酶活性部分重新连接。然后，这种蛋白质开始

产生特定的信使分子，向细菌发送环境条件变化的信号。这一过程使细菌有机会

适应新的环境，以更好地生存下去。 

这项研究的突破性意义不仅在于解析了这一蛋白质开关的机制，还在于它为

未来的科研和应用提供了无限可能。这一发现有望应用于生物医学领域，例如用

于精确控制细胞生存方式的开关，从而帮助治疗各种疾病。此外，这种蛋白质开
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关还可以在生物工程领域发挥重要作用，用于设计新型分子开关，控制生物过程，

为合成生物学、药物研发和生物制造等多个学科领域带来了无限的创新可能性。 

原文标题：Illuminating the inner workings of a natural protein switch: Blue

-light sensing in LOV-activated diguanylate cyclases 

来源：Science Advance 

发布时间：2023-08-02 

编译整理：吴晓燕 

美研究者利用预训练的蛋白质语言模型扩展氨基酸多样性 

2023 年 7 月 28 日 Science 报道，美国斯坦福大学医学院的研究人员描述了

一个合成蛋白质-蛋白质共同进化的平台，可以从复杂的文库中分离出匹配的相

互作用突变蛋白对。这个协同进化复合物的大型数据集，推动了对 Z 域-亲和体

对之间分子识别的系统级分析，涵盖广泛的结构、亲和力、交叉反应性和正交性，

并捕获了广泛的协同进化网络。 

同时，该团队利用预训练的蛋白质语言模型在计算机中扩展了共同进化网络

的氨基酸多样性，预测了实验库无法达到的重塑界面。这些方法的整合为生物技

术和合成生物学提供了一种模拟蛋白质共同进化和生成具有不同分子识别特性

的蛋白质复合物的方法。 

蛋白质之间的相互作用对于细胞生理功能至关重要。这些相互作用经过漫长

的共同演化，主要通过蛋白质-蛋白质界面的突变来实现所需功能的最佳匹配。

蛋白质工程方法能够创建大量氨基酸库，用于筛选与其他蛋白质的匹配，能够覆

盖进化过程的一半。然而，库对库（library-on-library）方法的挑战在于开发体外

系统，使两种蛋白质相互协同进化，以找到匹配的协同进化蛋白质对。 

为了解决这一问题，研究者开发了一种方法，可以从蛋白质-蛋白质界面两侧

的庞大氨基酸库中有效地恢复匹配的配对。他们将蛋白质复合物展示在酵母表面，

制作了包含数十亿变体的氨基酸库，并只回收蛋白质复合物。这样，研究者获得

了两种突变相互作用蛋白的序列信息。利用这一策略，研究者创建了多种类型的

协同进化文库，发现可以恢复成千上万个界面突变体的相互作用对。这些突变复

合物呈现出巨大的多样性，包括特异性、正交性和亲和性，同时揭示了界面在结

构上如何补偿突变并介导特异性与杂交性的方式。研究者利用这些大量数据进行

了系统和网络层面的分析，绘制了进化路径图和界面进化的热力学基础。 

此外，研究者还探索了机器学习的潜力，使用共同进化的蛋白质序列来设计

以前未知的界面。研究者探索了蛋白质语言模型的嵌入是否可以用来模拟这些共

同进化的蛋白质-蛋白质界面，从而预测包含新氨基酸序列的复合物。通过迁移

学习的方法，他们成功地预测并验证了这些含有原始库中未包含的氨基酸序列的
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复合物。这一方法提高了文库的氨基酸多样性，克服了实验极限。 

总之，合成协同进化平台与机器学习的集成，使研究人员能够以特殊的粒度

询问蛋白质-蛋白质相互作用，而且还可以前瞻性地使用这些信息。使用这种方

法，可以通过系统级数据深度重新审视蛋白质-蛋白质结合的基本原理。研究人

员期望他们的实验协同进化平台和计算之间的协同作用，能够刺激细胞工程应用

的发展。 

         原文标题：Deploying synthetic coevolution and machine learning 

to engineer protein-protein interactions. 

来源：Science  

发布时间：2023-07-28 

编译整理：吴晓燕 

美研究者利用弱转录因子协同组装解决特异性难题 

2023 年 8 月 7 日 Cell 报道，美国莱斯大学、波士顿大学、哈佛医学院、达

特茅斯学院和哈佛大学威斯研究所研究人员受自然界的启发，开发了一种弱转录

因子协同组装（cooperative assembly）策略，可以大幅度减少基因调控中的“脱靶”

问题，并且赋予遗传回路以高效特异性和长期稳定性。 

通常情况下，生物工程师倾向于设计具有强结合能力的转录因子，以确保靶

基因在需要时能够被准确激活。然而，莱斯大学的 Bashor 团队多年来一直与波

士顿大学的 Ahmad Khalil 团队合作，专注于构建和测试采用弱结合的转录因子，

开发在协同作用时具有独特性质的工具。为了确保这些弱结合的转录因子在需要

时能够有效激活靶基因，研究者利用了一种被称为“协同组装”的现象。在设计的

细胞中，一个转录因子只有在与一个或多个其他转录因子结合形成一个大型蛋白

复合物时，才能激活其靶基因，而当转录因子单独存在时，其结合能力相对较弱。

这一策略的独特之处在于，它不仅确保了基因回路的正常功能，还使其在细胞内

“稳定”存在，能够长期发挥作用。 

脱靶相互作用可能会增加不必要的负担，降低成功的几率。该研究设计的方

法提供了一套通用的规则，工程师们可以利用这些规则来隔离并有效管理来自宿

主细胞的基因回路，从而减轻脱靶负担。这种协同组装方法具有巨大的潜力，尤

其在细胞疗法领域，因为经过基因改造的细胞只有在形成足够大的群体时，治疗

才会真正有效。 

       原文标题：Cooperative assembly confers regulatory specificity and 

long-term genetic circuit stability. 

来源：Cell 

发布时间：2023-08-07 

编译整理：吴晓燕 
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德研究者开发新型合成电生物模块用电力生产 ATP 

2023 年 8 月 16 日 Joule 封面文章报道，马克斯•普朗克陆地微生物研究所的

Tobias J. Erb 教授团队成功合成被称为 AAA 循环的“电生物模块”，这个模块能

够将电能转化为生物能量载体 ATP，为电能驱动生化反应和复杂生物过程打开了

新的可能性。 

电气化，特别是基于可再生能源的电气化，被认为是实现碳中和社会的关键

途径。然而，电能的高效利用和储存一直是挑战。生物体系在使用和储存电能方

面具有巨大潜力，技术难点在于如何高效将电能转化为储存在ATP中的化学能。 

此次，研究者设计了一个新的电生物模块，可以更简单地将电能转化为 ATP

以供无细胞系统使用。这个模块有三个关键特点：首先，它由极简组分构成；其

次，没有复杂的膜系统；最后，它可以与其他无细胞体系耦合使用。研究通过将

醛转化为酸，创建了一个称为 AAA 循环的多步酶级联反应，用于持续将电能转

化为 ATP。核心就是用还原性铁氧还蛋白将酸还原成醛，然后在将醛氧化成酸的

过程中产生 NAD(P)H 和 ATP。根据不同的酸/醛对，可以设计出不同类型的 AAA

循环。通过选用适当的酶和电子供体，研究团队构建了一个基于丙醛/丙酸的AAA

循环（AAAP），并成功用电能推动了这一循环。此外，他们还将 AAAP 循环与

己糖激酶耦合，将电能转化为葡萄糖-6-磷酸（G6P），并成功用电能合成了 mRNA

以供体外转录和翻译过程使用。 

这项研究建立了电能和生物系统之间的新连接，为可持续发展提供了新的可

能性。通过将电能直接转化为 ATP，研究人员为电能在生物学和生物工程领域的

应用开辟了新的前景，有望在未来推动生物学和能源领域的进一步发展。 

原文标题：ATP production from electricity with a new-to-nature electrobiolo

gical module 

来源：Joule 

发布时间：2023-08-16  

编译整理：吴晓燕 

高彩霞团队开发不依赖 CRISPR 的全新碱基编辑工具 

2023 年 8 月 28 日 Nature Biotechnology 报道，中国科学院遗传与发育生物

学研究所高彩霞团队联合北京齐禾生科生物科技有限公司开发了一种突破

CRISPR 限制的模块化结构的碱基编辑新系统—CyDENT。与此前的碱基编辑工

具不同的是，这一系统在细胞核、线粒体和叶绿体中均实现了有效的胞嘧啶碱基

编辑，提供了一种具有广泛基因组靶向能力且高精准的全新碱基编辑工具。 

CyDENT 系统包含 TALE 蛋白、FokI 切口酶、单链特异性胞嘧啶脱氨酶、

DNA 外切酶及 UGI 等组分，并基于一套全新的工作模型：首先由 TALE 蛋白引
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导 FokI 切口酶至细胞核或者细胞器的 DNA 靶点处产生单链切口，之后由 DNA

外切酶从切口处对包含切口的 DNA 链进行部分外切消化，此时互补链将以单链

DNA 的形式呈现，成为单链特异性胞嘧啶脱氨酶的作用底物，并在 UGI 的帮助

下最终完成胞嘧啶碱基编辑。由于能够发生脱氨的 DNA 链取决于切口产生的位

置，该工作模型能够实现具有单链偏好性的碱基编辑，大大提高了编辑精准度。 

研究人员分别选取了水稻原生质体细胞核、叶绿体以及 HEK293T 细胞系线

粒体中的靶点进行了测试。结果显示，CyDENT 均可以实现高效的胞嘧啶碱基编

辑，其中在动物细胞线粒体中的编辑效率接近 40%；更为重要的是，CyDENT 系

统介导了优于 DdCBE 的具有单链偏好性的线粒体碱基编辑。此外，得益于

CyDENT 系统的模块化特性，研究人员还将该团队近期利用 AI 辅助挖掘得到的

全新脱氨酶与其进行结合，成功对处于不同序列背景 (TC 或 GC) 下的胞嘧啶进

行了有效编辑，提升了碱基编辑的精准性和灵活性。通过将胞嘧啶脱氨酶更换为

腺嘌呤脱氨酶，CyDENT 还具有进行腺嘌呤碱基编辑的潜力。最后，通过全核基

因组和全线粒体基因组脱靶分析表明了 CyDENT 具有良好的编辑特异性。 

总的来说，具有完全自主知识产权的不依赖 CRISPR 的全新碱基编辑工具

CyDENT 首次集成了对细胞核和细胞器进行精准碱基编辑的能力。结合该团队

前期挖掘的全新脱氨酶，进一步实现了 CyDENT 系统从核心组分到底层工作模

型的全自主创新。CyDENT 系统的开发再次升级了细胞核及细胞器的精准编辑

策略，对于疾病治疗和农作物精准分子育种具有重要的潜在应用价值。 

                   原文标题：Strand-preferred base editing of organellar

 and nuclear genomes using CyDENT. 

来源：Nature Biotechnology 

发布时间：2023-08-28  

摘编整理：吴晓燕  

北大团队提出显微成像重建算法 

2023 年 7 月 20 日 Nature Methods 报道，北京大学席鹏教授在提出的 2DSIM

重建平台 Open-SIM 后（2018），又开发了全新的开源 3DSIM 重建平台——Open-

3DSIM，Open-3DSIM 建立在 MATLAB，Fiji 以及 Exe 软件平台上，以供不同需

求的用户使用。它具有高保真、低伪影的优势，在低信噪比条件下也有着很好的

重建效果。此外，偏振偶极子成像的引入使得 Open-3DSIM 具有偏振成像的能力，

从而构建了横向/纵向超分辨，多色，长时程，及偶极子取向的六维重建模态。 

为了提高 3DSIM 的重建效果，席鹏教授课题组首次提出了自适应参数估计

方法，通过正负一级与正负二级频率尖峰点进行协同参数估计，极大地提高了低

信噪比、低调制度条件下 3DSIM 参数估计的准确性。同时设计了一系列频域滤
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波操作进行伪影的抑制与弱细节的保留，包括设计陷波函数抑制六角伪影，设计

一级滤波函数抑制旁瓣与振铃伪影，设计二级滤波函数保留细节信息并提高重建

分辨率等。这些优化在确保重建保真性的同时，极大的抑制了 3DSIM 重建的离

焦背景与各类伪影，使得 Open-3DSIM 的重建效果全面优于现有的各类重建算法

与商用重建软件。尤其在极低信噪比条件下，Open-3DSIM 和其他算法在低信噪

比条件下的均方误差（MAE）和信噪比（SNR）相近，这展示了 Open-3DSIM 在

低信噪比情况下优越的重建性能。 

此外，研究者根据荧光对不同角度偏振光发射强度不同的原理，将荧光偏振

取向信息引入 3DSIM 重建的后处理，在无需任何硬件改动的前提下即可获取各

类生物样本的偶极子取向信息。由于 Open-3DSIM 低伪影、高分辨率的优势，他

们成功对 Cos-7 细胞进行了三色成像，并解析了线粒体嵴的三维结构与其动态分

离融合过程，获得了 5um 小鼠肾切片微丝细胞器的三维偶极子取向信息。Open-

3DSIM 提供了横向/纵向超分辨，多色、长时程以及偶极子取向的六维（XYZλθT）

重建技术，为亚细胞器的多维动态成像提供了有利工具。 

  原文标题：Open-3DSIM: an open-source three-dimensional structured

 illumination microscopy reconstruction platform 

来源：Nature Methods 

发布时间：2023-07-20  

摘编整理：吴晓燕 

华东师范大学通过冻融循环解锁 DNA 分子计算潜力  

DNA 分子计算机是一种基于生物分子和溶液形态组合而成的新型计算机，

与传统的硅基计算机不同，它利用 DNA 分子和生物化学反应进行信息处理，不

需要电子元件和电流。这一技术有望在生物技术、合成生物学和医学领域带来创

新应用。 

华东师范大学裴昊教授领导的研究团队在 2022 年发表了一项关于 DNA 分

子计算机的研究，提出了一种超大规模的 DNA 神经网络，可以处理复杂的生物

分子信息。这个网络具备 32 类分子图谱信息分类的能力，是迄今最复杂的人工

生化神经网络电路。然而，DNA 计算仍然面临成本和速度的挑战，限制了其应

用。不过，该团队在 2023 年 8 月 25 日 Science Advances 上发表的研究中提出了

一种基于冻融循环的物理方法，可以将 DNA 分子计算机的计算时间从数小时缩

短至数分钟级别。 

冻融循环是一个涉及物质从固态到液态再到固态的过程，可能与生命起源相

关。通过冻融循环，可以显著加速 DNA 链置换反应，特别是对于热力学不太有

利的反应。不同类型的阴离子对加速效应有不同影响，遵循 Hofmeister 系列规律，
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亲液性阴离子如 SO42-可以显著提高反应速率。研究还表明，冻融循环方法适用

于不同规模的 DNA 链置换电路，包括逻辑门和大规模神经网络电路。 

综合而言，裴昊教授团队的研究通过冻融循环方法提高了 DNA 分子计算机

的速度，同时也探索了不同阴离子类型对反应速率的影响。这一技术有望推动

DNA 计算系统的发展，应用于各种领域，为生物技术、合成生物学和医学带来

更多创新。 

原文标题：Accelerating DNA computing via freeze-thaw cycling   

来源：Science Advances 

发布时间：2023-08-25 

摘编整理：吴晓燕 

上海药物所开发学习辅助定向进化新方法 

2023 年 8 月 16 日 Cell Systems 报道，中国科学院上海药物研究所郑明月课

题组、廖苍松课题组提出了一种新的深度神经网络模型 GVP-MSA，基于已有的

不同类型的蛋白质适应度图景，通过迁移学习的方式构建新的目标蛋白的适应度

图景。 

研究团队首先从蛋白质热稳定性，上位性效应和序列保守性等多个方面探讨

了适应度图景的共同机制。蛋白质发挥其功能的基础是能够折叠和维持稳定的三

维结构，对不同蛋白的计算结果发现，突变导致适应度的变化和热稳定性变化的

数值上有相关性。其次，上位性效应在不同蛋白的适应度图景中也隐含有相似机

制。上位性效应表示残基在蛋白质中存在相互作用，导致多点突变效应并不等于

其组成的单点突变效应的加和。研究团队发现在不同蛋白适应度图景中，具有正

向上位效应的双点突变的两个氨基酸的位置在三维结构上更加接近。另外，突变

效应与同源序列的隐含分布之间的关系也具有共性。这些共性是适应度图景迁移

学习的基础。 

研究团队建立了一种新型的深度神经网络模型 GVP-MSA，利用预训练的蛋

白质语言模型处理目标蛋白的同源序列比对（MSA, multiple sequence alignment）

信息，利用 E-(3)等变图神经网络提取蛋白质三维结构信息，使用多任务学习的

方式有效地学习整合不同维度、不同功能的蛋白质数据，从而泛化到新的目标蛋

白体系。 

此外，研究团队设计了多种测试场景：单点突变效应的随机和按位置外推，

对新蛋白质突变效应的零样本预测，以及由单点突变效应预测多点突变效应。这

些场景模拟了在定向进化实验中不同阶段的实际需求。GVP-MSA 在这三种测试

情景中均有良好的表现，验证了适应度图景迁移学习的有效性。这一工作为机器

学习辅助定向进化提供了新的思路，有助于更加高效地探索蛋白质序列突变空间，
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快速设计具有改良或全新特性的蛋白质序列。 

                原文标题：Learning protein fitness landscapes with deep 

mutational scanning data from multiple sources  

来源：Cell Systems 

发布时间：2023-08-16 

编译整理：吴晓燕  

天津工业生物技术所转化二氧化碳合成己糖 

2023 年 8 月 16 日 Science Bulletin 报道，由中国科学院天津工业生物技术研

究所的科研团队与中国科学院大连化学物理研究所合作，基于碳素缩合、异构、

脱磷等酶促反应，成功建立了一种革命性的化学-酶级联转化二氧化碳合成己糖

的人工合成途径。 

这一研究的关键在于利用酶分子改造技术，通过提升天然酶的活性以及底物

特异性，极大地改善了催化性能。研究团队构建了三个功能模块，分别是碳一、

碳三和碳六模块。通过这些模块的模块化组装，他们成功地在体外实现了对己糖

的精准控制合成，从而创造出不同结构和功能的己糖。更为令人印象深刻的是，

这一人工合成途径的转化率明显高于传统植物光合作用。 

此外，与其他已公开报道的方法相比，这项研究取得的成果也表现出了令人

瞩目的优势。产物浓度以及碳-糖转化速率都远高于传统的化学合成糖方法和电

化学-酵母发酵耦联法合成糖。这意味着，这一创新性的研究为人工制糖开辟了

崭新的道路，为从非生物质原料制备多样性的人工糖分子及其衍生物提供了一种

可能性。 

这项研究不仅仅是己糖的人工合成方法，更是一个全新的生物化学领域的突

破。研究团队表示，他们构建的糖人工合成系统可以进一步与其他酶促生物化学

反应耦合，从而制备出各种结构多样的糖分子及其衍生物。这将为糖化学领域带

来革命性的变革，有望在生物燃料生产、药物合成以及生物医学研究等领域产生

深远的影响。 

原文标题：De novo artificial synthesis of hexoses from carbon dioxide 

来源：Science Bulletin  

发布时间：2023-08-16 

摘编整理：吴晓燕 

天津工业生物技术所实现维生素 B12 多酶催化无细胞合成 

维生素 B12 是自然界中天然合成的最复杂的小分子化合物之一，也是高等

动植物生理活动必需的化合物，它以辅酶形式在 DNA 合成、甲基化和线粒体代

谢中发挥着重要作用。目前，维生素 B12 的工业生产主要依赖微生物发酵来实
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现。然而，以微生物为底盘合成维生素 B12 的方法存在菌种改造困难、发酵周期

长、合成途径的瓶颈点难发掘、产物生产和菌株生长难以实现平衡等问题。  

2023 年 8 月 24 日 Nature Communications 报道，中国科学院天津工业生物

技术研究所张大伟研究员带领的蛋白合成细胞工厂与微生物代谢研究团队在维

生素 B12 生物合成技术开发方面取得新进展，通过将微生物 B12 合成途径中 24

步催化反应进行模块划分，构建了体外无细胞催化合成微生素 B12 的技术体系，

并实现了体外多酶催化体系中产量的较大提升。 

在各个模块的组装和优化过程中，为解决副产物反馈抑制现象，研究团队在

中间产物氢咕啉酸（HBA）合成的过程中，引入 S-腺苷甲硫氨酸（SAM）合成

反应和副产物 S-腺苷高半胱氨酸（SAH）分解反应，有效缓解了反应过程中的副

产物反馈抑制现象；为解决腺苷钴啉胺酸（AdoCby）合成模块的中间产物检测

难问题，研究团队应用“停流检测法”，对模块中辅因子及副产物进行追踪，实现

了模块反应的检测。此外，还通过构建 AdoCby 及相关中间产物的直接检测方法，

实现了模块产物的直接检测；通过分析级联酶促反应间的相互影响，研究人员发

现了反应途径中 ATP 使用的竞争现象，并通过引入 ATP 再生反应对该现象进行

了缓解；针对维生素 B12 合成途径中辅因子种类多、数量多的特点，构建了全局

辅因子再生系统（图 2），实现了体系中辅因子的部分回补，对催化体系进行了进

一步的优化与提升。最终，通过组装 36 个酶的体外多酶催化系统，实现了以 5-

氨基乙酰丙酸（5-ALA）为底物合成维生素 B12 的体系构建，及以 HBA 为底物

合成维生素 B12 的催化体系的产量提升。  

该研究不仅开拓了除化学合成法、微生物合成法之外的第三种维生素 B12 合

成方法，同时也对维生素 B12 合成途径的解析发挥了积极的推动作用，对构建长

途径、多元素的复杂无细胞合成体系具有一定的指导意义。腺苷钴胺素（AdoCbl）

是维生素 B12 的生物活性形式，在细胞代谢中起重要作用，特别是在 DNA 合成、

甲基化和线粒体代谢中发挥重要作用。 

                   原文标题：A synthetic cell-free 36-enzyme reaction 

system for vitamin B12 production 

来源：Nature Communications  

发布时间：2023-08-24 

编译整理：吴晓燕 

周雍进团队构建木质纤维素生物炼制平台高效制备化学品 

2023 年 8 月 24 日 Nature Chemical Biology 报道，中国科学院大连化学物理

研究所合成微生物学研究组研究员周雍进团队在木质纤维素生物炼制方面取得

新进展。该研究以多形汉逊酵母为宿主，通过强化木糖同化与转运过程同步利用
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了葡萄糖与木糖，实现了木质纤维素生物炼制高效合成脂肪酸和 3-羟基丙酸。 

木质纤维素来源广泛且可再生，被认为是颇具潜力的第二代生物炼制原料。

然而，在微生物利用纤维素水解液过程中存在葡萄糖抑制木糖利用现象，制约了

木质纤维素生物转化效率。因此，实现六碳糖和五碳糖高效同步利用是提高木质

纤维素生物炼制效率、降低生产成本的关键技术环节。 

多形汉逊酵母具有天然木糖代谢、耐高温及高密度发酵等优势，有望成为木

质纤维素生物炼制的优良宿主。本工作通过强化木糖同化与转运效率，在不牺牲

葡萄糖利用的前提下，实现了葡萄糖与木糖同步利用，即在葡萄糖与木糖模拟物

料中，脂肪酸产量达到 38.2g/L；在真实木质纤维素水解液中，脂肪酸产量达到

7.0g/L。借助代谢转换策略，该团队将脂肪酸合成菌株转化为 3-羟基丙酸合成菌

株，获得了 79.6g/L 的 3-羟基丙酸，为木质纤维素生物炼制提供了新型高效的微

生物平台。此外，研究在前期改造多形汉逊酵母中还实现了甲醇生物转化高效合

成脂肪酸。上述研究有望为可再生原料生物转化合成高附加值化学品奠定基础。 

原文标题：Engineering co-utilization of glucose and xylose for chemical ov

erproduction from lignocellulose.  

来源：Nature Chemical Biology 

发布时间：2023-08-24 

摘编整理：吴晓燕 

产业·市场 

Camena Bioscience 开发“无 TdT”酶长 DNA 合成方法 

2023 年 7 月，英国合成生物学初创公司 Camena Bioscience 完成了 1000 万

美元的 A 轮融资，准备扩大运营及进一步开发其独特且高度准确的酶促 DNA 合

成平台 gSynth™，以满足不断增长的市场需求。据悉，gSynth™可以产生长度超

过 300bp 的 DNA 分子，准确率达 90%。与现有合成方法相比，gSynth™提高了

DNA 合成质量和速度。 

读、写和操作 DNA 能力对于研究和设计生物学途径至关重要。DNA 合成是

以 DNA 为模板，合成新的、与亲代模板完全一样的 DNA 分子。传统的 DNA 合

成存在成本、时间和准确度的问题，尤其是在构建较长或复杂的特定基因序列时，

这些不足更为突出。TdT 是一种 DNA 聚合酶，是使用最广泛的 DNA 聚合酶之

一。经过一些优化，TdT 无需模板即可将单个核苷酸添加到单链 DNA 的 3'端。

利用这一特性，近年来，多家 DNA 合成公司一直在设计不同的 TdT 版本，以实

现从头酶促 DNA 合成，替代传统的基于亚磷酰胺的合成方法，该方法通常涉及

刺激性化学物质。但在实际应用中 TdT 酶效果不是特别好，TdT 或者混合了太

多核苷酸，或者根本没有混合任何核苷酸，Td 对结合天然核苷酸表现出“强偏好”，
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而不是修饰后的核苷酸库，与传统的化学合成方法相比，导致“更多错误”。 

鉴于此，Camena Bioscience 开发的“无 TdT”酶技术，是一种发酵、水和酶促

的 DNA 合成方法。基于 gSynth™技术，可以生产多种合成基因，最长可达 6.5kb，

特别适合处理使用现有方法难以获得的复杂基因序列。自去年推出以来，

gSynth™ 技术已经创造了数百万美元的收入，客户遍及欧洲和美国。虽然

Camena Bioscience 声称其开发的 gSynth™技术比现有常规方法提高了 DNA 合成

的质量和效率，但截至目前该公司几乎没有透露任何技术工艺细节。据公司官网

资料显示，基于gSynth™技术合成长度超过300bp的DNA分子的准确率达90%，

而现有的基于亚磷酰胺的方法准确率仅为 30%。 

虽然 Camena Bioscience 对其制造工艺保密，但该公司的一项名为“无模板酶

核酸合成的组成和方法”的专利似乎表明，该公司的技术采用“DNA 构建模块”来

酶促合成更长的 DNA 分子。然而，Steve Harvey 拒绝就这项专利与公司基础技

术的相关性，以及 gSynth™技术与市场上其他同类产品之间的差异发表评论。 

          原文标题：Camena Bioscience close $10 Series A financing as 

demand for DNA synthesis technology increases 

来源：CAMENABIO.COM 

发布时间：2023-07-03 

编译整理：吴晓燕  

以色列 Brevel 获 1850 万美元推动可持续蛋白市场化 

2023 年 7 月 25 日，一家位于以色列的微藻替代蛋白质公司 Brevel 宣布获得

1850 万美元的种子轮融资，其中 840 万美元由赠款和可转换贷款转换为股份。

本轮融资由 NevaTeam Partners 领投，欧盟 EIC 基金、其他食品和气候基金以及

食品行业战略合作伙伴跟投支持。该资金将主要用于扩大功能性成分的生产平台，

以及向主流食品行业提供口味中性、功能性、高度可持续且价格合理的替代蛋白

质。 

Brevel 是一家微藻替代蛋白质公司，其技术是世界首个工业规模的将微藻的

糖基发酵与高浓度光结合起来生产蛋白质的技术。Brevel 以比室外允许条件下快

100 倍的速度来培养微藻，将发酵和光合作用结合到工业规模的系统中，从而创

造出世界上最可持续的蛋白质。它以其突破性的发酵技术引领潮流，释放微藻的

全部潜力，创造真正优质且可以进行大规模生产的替代蛋白质。这能够实现生物

质的完全增值与 3 倍的商业价值，从而以最具竞争力的市场价格达到尽可能高的

营养价值。较之于大豆等其他植物性蛋白质，Brevel 的微藻蛋白不会引起过敏反

应，具有高度溶解且易消化的特点，可作为优质乳制品的替代品。此外，Brevel

生产的蛋白浓缩物作为一种干粉，可实现无缝融入产品，并且在对口感、色泽以
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及成本不产生影响的情况下，有效提高营养价值并改善口感。 

Brevel 正与全球多家食品生产商合作进行试点，开发植物性食品应用，预计

第一批含有 Brevel 蛋白质的产品将于 2024 年上架。 

原文标题：Brevel Completes $18.5m Seed Financing Round, Bringing to M

arket the Most Sustainable Protein on the Planet  

来源：PROTEINREPORT.ORG 

发布时间：2023-07-25 

编译整理：吴晓燕  

双日株式会社等开发利用 CO2的创新生物制造技术 

2023 年 8 月 4 日，双日株式会社（Sojitz）、电力工业中央研究所（Central 

Research Institute of Electric Power Industry）、绿色地球研究所Green Earth Institute、

DIC 公司、东丽工业株式会社（Toray Industries）和 Daicel 公司与日本新能源与

产业技术综合开发机构（New Energy and Industrial Technology Development 

Organization，NEDO）就一项联合项目达成了协议，该项目侧重于开发革命性的

生物制造技术，以设计利用二氧化碳的氢氧化细菌。该项目被选为 NEDO 绿色

创新基金项目类别“利用生物制造技术产生的二氧化碳作为直接原料促进碳回收”

的赞助项目。项目总投资约 68 亿日元（2023 年-2030 年）。 

该项目将是世界上第一个直接使用二氧化碳和氢气生产原材料的商业化生

物工艺的案例。本项目通过基因工程改造这种高固定能力的氧化氢细菌，设计出

能够高效生产有用化学产品的细菌菌株，然后生产包括塑料、油墨、油漆、纺织

品和化妆品的原材料。此外，生物制造过程中产生的细菌残留物可以用作饲料的

替代蛋白质。 

双日株式会社是一家在世界各国和地区开展广泛业务的综合商社。双日株式

会社将充分利用其在各个领域的业务专长，加强适应低碳化和循环型社会的材料

业务。在该项目中，双日将担任项目经理，开展产品营销和示范活动。此外，双

日还将构建供应链，通过开发衍生产品和高附加值产品实现商业化，并致力于该

生物制造技术所需的原材料氢的必要基础设施建设，以实现社会化。 

中央电力研究所以 "在 2050 年实现可持续和社会可接受的能源系统 "为

愿景，选定了包括 "建立资源循环和碳循环 "在内的重点研究课题，并正在努力

开发必要的组件技术。在该项目中，CRIEPI 的目标是开发培养氢氧化细菌的基

础技术，从而能够利用二氧化碳作为原料资源。为了确保安全、高效地利用气体，

CRIEPI 试图开展中试规模的培养过程示范。此外，CRIEPI 还将对化学生产过

程进行生命周期二氧化碳评估，以估计生物制造取代石化生产时减少二氧化碳的

效果。 
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绿色地球研究所有限公司的使命是 "促进绿色技术，与地球同行"。作为一

家专门从事生物精炼业务的公司，GEI 的目标是创建一个生物制造平台。在该项

目中，GEI 将利用氢氧化细菌来生产制造生物燃料的原材料。 

   原文标题：Development of Innovative Biomanufacturing Technologies 

Using CO2 and H2 as Feedstocks for Hydrogen-oxidizing Bacteria 

来源：SOJITZ.COM 

时间：2023-08-04 

编译整理：吴晓燕 

中合基因自主研发自动化“Kb 级基因拼接仪”工作样机 

2023 年 8 月，由天津港保税区企业天津中合基因科技有限公司（以下简称：

中合基因）自主研发的国内首台自动化“Kb 级基因拼接仪”完成测试，这标志着

该设备工作样机研制成功。此设备采用创新的拼接工艺及全球首创的开源拼接服

务模式，不仅填补了国内合成生物学底层装备在基因拼接与纠错阶段的空白，还

弥补了国外自动拼接设备在国内应用模式的缺陷，助力我国合成生物学领域健康

发展。 

自动化“Kb 级基因拼接仪”工作样机内核为中合基因自主研发的直接迭代多

重有限扩增技术，较传统工艺，耗材成本减少 50%，拼接周期从 2-3 周缩短至 3-

5 天，可实现无人值守全自动控制。该工作样机经多轮测试，可实现 8/16/24 通

道的 1-8kb 基因拼接，单次运行时间小于 12 小时，产物基因拼接错误率小于 0.3‰。 

除实现更低成本、更短周期的全自动化基因拼接外，自动化“Kb 级基因拼接

仪”工作样机是全球唯一开源的基因拼接仪，其采用开源拼接服务模式，搭载了

本地化的基因分段软件，开源化的短链 DNA 物料投入模式，充分保障客户基因

合成的灵活性、保密性和经济性，可适用于生物医药、生物制造、DNA 存储、

合成生物学等多个领域的研发与产业应用。 

中合基因于 2022 年在天津港保税区成立，是国内首家以第三代生物酶促基

因合成技术为核心，专注开展相关装备开发、生产、销售的企业。企业核心技术

“二步循环酶促 DNA 合成技术”源自中国科学院天津工业生物技术研究所，该技

术在 DNA 生物合成研究领域处于国际领先地位。企业以此为基础，已成功研制

第一代 Oligo 生物合成仪原理样机和 Kb 级基因拼接仪工作样机，相关技术已获

多项知识产权认证及申请受理。今年，企业已先后通过国家科技型中小企业、天

津市雏鹰企业等资质认定，成为保税区优质高成长企业的基础力量。 

原文标题：中合基因成功研制国内首台自动化“Kb 级基因拼接仪”工作样机 

来源：天津滨海新区人民政府 

发布时间：2023-08-15 

摘编整理：吴晓燕 
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