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摘 要：工程微生物作为生物制造与新生物经济发展的核心驱动力量，其战略价值日益凸显。

新近建设的教育部工程微生物资源库力求突破传统“菌种保藏中心”的局限，构建一个以信息技术

为支撑，集资源获取、智能创制、数据分析与开放共享功能于一体，面向基础研究、技术开发、

产业应用需求的综合性资源创新服务平台。本文详细阐述了资源库“三位一体”的建设框架：以规

模化资源保藏为基础，智能化挖掘分析为核心，数字化存算共享为纽带。通过开展特种与工业微

生物及质粒的规模化获取与标准化保藏工作，并整合高通量自动化、多组学、单细胞分析、人工

智能(artificial intelligence, AI)预测模型及数字孪生等前沿技术，使资源库实现“获取保藏-分析鉴

定-数据共享”的全流程贯通。在借鉴美国典型培养物保藏中心(American Type Culture Collection, 

ATCC)等国际知名机构标准化与质量控制体系的基础上，创建“活体-信息-智能”的资源库模式，

为我国合成生物学、代谢工程、生物医药、环境修复等领域的科技创新与产业升级提供强有力的

资源保障与技术支撑。
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Abstract: Engineered microorganisms, as the core driving force of biomanufacturing and the 
development of the new bio-economy, demonstrate increasingly prominent strategic values. The 
newly built Engineered Microorganisms and Genetic Tools Collection Center of China (EMTCC) 
supported by the Ministry of Education aims to break through the limitations of “microbial culture 
collection centers” and provide a comprehensive resource innovation service platform supported by 
information technology and integrating resource acquisition, intelligent creation, data analysis, and 
open sharing functions. This platform intends to meet the needs of basic research, technology 
development, and industrial applications. This article elaborates on the building framework of 
EMTCC, which takes large-scale resource preservation as the basis, intelligent mining and analysis 
as the core, and digital storage and computing sharing as the link. By carrying out large-scale 
acquisition and standardized preservation of natural and engineered microorganisms and plasmids 
and integrating cutting-edge technologies such as high-throughput automation, multi-omics, single-
cell analysis, artificial intelligence prediction models, and digital twins, the EMTCC achieves a 
complete process of “acquisition & preservation, analysis & identification, and data sharing”. On 
the basis of drawing on the standardization and quality control systems of internationally renowned 
institutions such as American Type Culture Collection (ATCC), a resource repository model 
integrating living “organisms, information, and intelligence” will be developed. This innovative 
practice is expected to provide strong resource guarantee and technical support for research 
innovation and industrial upgrading in the fields of synthetic biology, metabolic engineering, 
biomedicine, and environmental remediation.
Keywords: Engineered Microorganisms and Genetic Tools Collection Center of China; data 
sharing; synthetic biology; artificial intelligence; digital twin

微生物资源是国家战略性生物资源的重要

组成部分，是支撑微生物学科发展与技术创新

的基础条件，与国民食品、健康、环境安全及

国家生物安全密切相关，是微生物科学研究、

产业及生物技术发展的核心物质基础[1-3]。当前，

全球生物技术竞争日趋激烈，工程微生物凭借

其“活体工厂”特性，其资源库的战略价值相较

于传统微生物资源库更具优势。以美国典型培
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养物保藏中心(American Type Culture Collection, 

ATCC)为代表的国际机构，正从单一保藏功能向

集生物标准品、数据服务于一体的综合平台转

型。我国在该领域面临核心种质资源储备不足、

资源开发深度有限、数据共享机制不畅等突出

问题。同时，随着微生物研究系统性与复杂性

的提升，大规模组学数据与高通量培养、单细

胞分析等新兴技术深度融合，对信息化资源的

获取、数据存储与分析、高通量计算建模、可

视化及跨区域协同工作提出了更高要求[4]。在此

背景下，2024 年教育部批准建设工程微生物资

源 库 (Engineered Microorganisms and Genetic 

Tools Collection Center of China, EMTCC)，旨在

突破传统菌种保藏中心的局限[5-6]，通过系统性

平台规划与技术整合，构建面向未来、支撑国

家战略需求的新一代工程微生物资源基础设施。

工程微生物是通过基因编辑、合成生物学

等技术定向改造以具备特定功能的微生物，在

生物基化学品合成、药物开发、环境修复等领

域具有广阔前景[7]。未来须突破以保藏为主的传

统模式，将人工智能(artificial intelligence, AI)、

大数据分析、自动化高通量筛选、数字建模与

仿真等新一代信息技术深度融入资源库建设与

运营全过程，形成“智能设计-数字建模-系统验

证-应用部署”的闭环，推动工程微生物向高度可

编程、可调控的“细胞工厂”演进，使其成为生

物制造与合成生物学的核心载体。

然而，当前我国微生物资源库仍面临多重

挑战。首先，现有资源库多以保藏为核心任务，

缺乏从保存、鉴定到功能挖掘与产业转化的全

链条开发机制，导致其在资源开发利用中的推

动作用有限[8-9]。其次，资源库可持续发展能力

不足，运营资金主要依赖财政拨款，技术与服

务收入有限，资金来源单一且不稳定，影响长

期运行与服务质量提升[10]。再次，我国微生物

资源在空间分布与管理结构上呈现碎片化特征，

大量资源分散于不同单位，因技术标准与管理

规范存在差异，削弱了整体协同效应[10]。此外，

资源共享意识与实践水平与 ATCC、德国微生物

和细胞培养物收藏中心(Deutsche Sammlung von 

Mikroorganismen und Zellkulturen, DSMZ)等国际

机构相比仍有差距，开放共享程度不足，制约

了资源的高效流通与广泛应用[11-12]。最后，信

息管理系统建设滞后，多数资源库尚未建立统

一的数据标准与高效平台，数字化与智能化水

平低，难以支撑资源的科学管理与智能应用，

削弱了其在数字化时代的竞争力与服务能力。

综上所述，构建一个集数字化、智能化于

一体的国家工程微生物战略资源中心，已成为

推动我国微生物资源高效利用与生物技术自主

创新的关键路径。本文将围绕这一目标，探讨

教育部工程微生物资源库建设框架与实施路径。

1　　建设理念与框架建设理念与框架

在智能与数字技术迅猛发展的背景下，工

程微生物作为生物系统设计与合成生物学的重

要载体，其资源开发与管理正经历从“个体研

究”向“系统构建”的深刻转变，面临前所未有的

机遇与挑战。在此背景下，构建一个面向智能

与数字时代的工程微生物资源库，不仅是实现

微生物资源高效利用与安全共享的基础性工程，

更是推动生物制造、绿色化工、医药健康、环

境治理等关键领域可持续发展的战略性举措。

工程微生物资源库建设以“实体资源保藏-数

字信息管理”双轮驱动、“资源自主创制-产业精

准服务”协同发展的新型生态系统为核心理念。

通过系统整合资源、推进协同创新、强化信息

化管理，致力于构建一个功能完善、可持续发

展、开放共享的现代化微生物资源管理体系，

全面支撑我国微生物科学研究与产业发展的深

度融合。教育部工程微生物资源库相较于 ATCC

等国际典型综合性资源库(表 1)，实现了从“基础

保藏”向“智能赋能”、从“数据仓库”向“知识引

擎”、从“资源提供”向“生态构建”的战略跃迁。

其核心贡献体现在：构建了专业的工程微生物

结构化数据库；首创了人工智能深度赋能的智
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能检索、预测推荐与虚拟筛选平台；开发了基

于知识图谱的主动知识发现引擎大模型；参与

工程微生物领域特色数字化标准的制定；并初

步形成了产学研用协同创新的智能生态体系。

这些关键技术突破不仅显著提升了资源库

的服务效能与综合价值，更为我国工程微生物

资源的深度开发、智能化利用与产业转化提供

了关键支撑平台，成为我国在智能与数字时代

参与全球生物资源竞争的核心优势所在。如图 1

所示，其整体架构基于三大核心能力构建。

1.1　资源获取与保藏能力

建立覆盖特种微生物、工业微生物及质粒

资源的规模化、标准化采集与保藏体系，是重

要的科技基础性工作[13]，为项目奠定物质基础。

工程微生物资源库旨在系统收集与保存包括细

菌、真菌、古菌在内的多类别微生物资源，目

标是超越传统的单一微生物分类和功能识别模

式，转向“系统整合与多维协同”的理念。该理

念强调资源库不仅要涵盖微生物基因组、代谢

通路、功能特性等生物学数据，还应集成工程

改造策略、合成标准、调控元件及其特征以及

数字建模结果等多维信息。通过系统化集成与

标准化描述，资源库成为连接微生物“自然属

性”与“工程属性”的桥梁，从而实现从“研究材

料与研究工具”向“工程平台”的升级。

建立微生物资源的全程数字化追踪机制，

构建具有数字身份标识和数字孪生的管理体系，

形成“模块化”与“标准化”的建设目标：模块化

的设计使资源库中的微生物元件(如启动子、编

码序列、终止子、CRISPR 系统等)具备可重复

表1　国内外典型微生物资源库核心特征对比

Table 1　 Comparison of core features among typical microbial resource repositories domestically and 

internationally

Name

ATCC

DSMZ

JCM

CGMCC/
CICC

EMTCC

Resource type

Standard strains, cell lines

Systematically classified and 
functional strains, genomic 
DNA

Extremophiles, strains with 
industrial/agricultural 
characteristics

Diverse application-oriented 
strains, large collection scale

Living entities+data+digital 
twins (strains, plasmids, 
parts, engineered microbes & 
their digital counterparts)

Data integration level

Basic metadata (taxonomy, 
source, culture conditions)

Integrated phenotypic, partial 
genomic, and literature data

Detailed culture conditions 
and partial genomic 
information

Basic digitization, partially 
integrated omics data

Full-spectrum structured 
integration (from sequence 
and phenotype to 
engineering history and 
performance parameters)

Intelligence level

Informatized 
management, online 
ordering & logistics 
tracking

Online query tools 
available, limited 
intelligent analysis

High level of 
informatization, few 
intelligent prediction 
tools

Transitioning from 
information 
management to 
intelligent services

AI-driven (intelligent 
recommendation, 
function prediction, 
experimental simulation, 
low-code analysis)

Service model

Standardized resource sales & 
professional technical 
services

Resource ordering, custom 
preservation, identification & 
training

Resource supply & 
international collaboration

Combination of public 
welfare and market-oriented 
services (preservation, 
development)

Integrated “resource-data-
solution” (full-chain 
customized services & cloud-
based innovation ecosystem)

ATCC: American Type Culture Collection; DSMZ: Leibniz Institute DSMZ-German Collection of Microorganisms and Cell 

Cultures; JCM: Japan Collection of Microorganisms; CGMCC: China General Microbiological Culture Collection Center; CICC: 

China Center of Industrial Culture Collection.
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使用、可组合利用的特性，为用户提供了可扩

展且模块化的设计原则，使微生物能够合理工

程化[14]；标准化的描述体系(如 iGEM Registry

格式、SynBioDB 标准等)，保障资源的互操作

性与高效共享，为微生物的理性设计与工程化

提供坚实基础。

1.2　智能化资源开发与 AI 预测能力

集成自动化、高通量、多维度的分析模块，

实现保藏资源的深度功能解析和高效工程改造。

工程微生物资源库的建设秉持“智能驱动”理念，

充分调用 AI 辅助设计、数字模拟、功能预测等

工具，为合成基因组设计和构建提供了可用性

与可预测性指导[15]。同时，资源库构建开放的

数据共享平台，鼓励跨学科、跨领域、跨机构

的数据协作，形成“数据-模型-反馈”闭环，推动

微生物工程设计的持续进化。

传统微生物功能开发主要依赖实验驱动策

略，如基于经验的大规模培养筛选或随机基因

突变等方法，其过程周期长、成本高，且缺乏

系统性指导，难以精准定位功能改造的关键靶

点。随着 AI 技术的快速发展，微生物资源的评

价与设计能力正经历方法学层面的深刻变革。

AI 驱动的方法通过整合大规模基因组学[16]、代

谢通路、表型数据及功能注释信息，构建以深

度学习和机器学习为核心的预测模型，能够有

效识别微生物的关键功能属性[17]。例如通过基

因资源挖掘(如真核表达系统、次级代谢产物、

极端酶等)对微生物的环境适应性、代谢产物合

成潜力等关键功能进行高精度预测。这不仅加

速了功能基因的挖掘，更能为合成生物学中的

代谢通路优化与调控网络设计提供理性指导。

我们积极推动 AI 驱动的功能预测与理性设

计方法能力建设，助力生物学研究范式由经验

驱动向模型驱动转变。随着模型可解释性与精

度的不断提升，AI 在跨物种功能预测、工业菌

株定向进化等领域展现出广阔前景，显著提升

图1　“双轮驱动、协同发展”资源库核心架构关系图

Figure 1　The core framework of the “dual-engine, synergistic growth” resource bank.
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了资源开发的效率与成功率。

1.3　网络化开放共享与服务能力

随着信息技术的快速发展，资源的数字化

与网络化共享已成为推动知识传播与科技创新

的重要手段，为全球微生物学相关工作者提供

信息服务和交流平台[18]。工程微生物资源库依

托自主开发的线上资源管理系统，构建了一个

覆盖资源登记、检索、申请、共享及服务反馈

的全流程数字化平台。通过深度融合先进大模

型技术，平台实现了资源从静态存储向动态调

用的转型，并在资源全生命周期管理中引入智

能推荐与个性化服务功能，显著提升了资源配

置的效率与精准性。

为确保共享过程的透明与可信，平台深度

融合了区块链与智能合约技术。所有资源的访

问、使用及数据流转记录均被不可篡改地存证

于分布式账本中，建立了可追溯、防篡改的共

享生态，有效防范了数据滥用与权益纠纷。

在服务模式上，平台面向科研机构、企业

及公众提供多样化接入方式，并支持灵活的定

制化服务。用户不仅可申请实体资源，还可按

需获取数据分析、模型构建与深度解读等增值

服务，从而充分释放资源潜能，形成“资源-数

据-服务(解决方案)”一体化的服务闭环。

2　　建设与运行的路径建设与运行的路径

工程微生物资源库的建设与运行，旨在构

建一个覆盖资源全生命周期的一站式服务平台。

其核心路径包括三大系统的协同建设：资源获

取与保藏系统负责实体资源的收集、标准化保

藏与实物库管理；资源挖掘与分析评价系统聚

焦于资源的功能表征、性能提升与应用潜力评

估；与此同时，资源数据存算与共享系统对实

体资源衍生的多组学数据及资源本体信息进行

整合存储、计算分析与深度挖掘，从而为资源

的功能赋能提供数据驱动型指导，驱动微生物

种质资源挖掘向通量化、智能化、数字化发展，

极大提高微生物种质资源的开发利用水平[19]。

该系统还构建统一的共享平台，通过集成化信

息网站对外提供服务，使用户能够便捷查询资

源信息并高效获取实物与数据资源。为进一步

提升可用性，平台还将开发系列低代码分析工

具，助力用户无需编程即可完成复杂数据分析，

快速定位适用于下游应用的工程微生物资源并

进行申领。整体上，本项目通过三级资源体系

的整合，推动工程微生物资源的系统化管理、

深度挖掘与高效共享，形成覆盖“资源-数据-服

务”的一体化支撑体系。

2.1　资源获取与保藏系统：规模化与多

样性的资源基础平台

近年来，随着组学技术的不断进步与人工

智能辅助手段的广泛介入，微生物资源的获取、

保藏与功能解析进入了规模化、多样化、系统

化的发展阶段。本节重点介绍资源库的建设目

标与技术路径，并探讨了如何从数据整合、标

准化管理及智能化处理等方面提升资源获取与

保藏平台的能力体系。

2.1.1　特种微生物资源库

我国及世界各国在极端环境微生物资源的

获取与功能解析方面持续发力。极端环境(如深

海、热泉、极地、高盐、高酸或高碱等)蕴藏着

大量尚未被开发的微生物资源，其独特的生存

机制和代谢能力为新型生物催化剂、降解酶、

抗生素及生物修复材料的开发提供了丰富的物

质基础。EMTCC 针对极端条件稀有微生物资

源，借鉴环境宏基因组指导的定向分离策略[20]，

并采用高通量分离筛选等创新分离培养技术[21]，

大幅提高稀有微生物的获取效率，计划 3−5 年

内分离鉴定 1 万−5 万株微生物。重点突破在于

确 保 拟 杆 菌 门 (Bacteroidota)、 假 单 胞 菌 门

(Pseudomonadota)、芽孢杆菌门(Bacillota)和放线

菌门(Actinomycetota)四大门类以外的新菌株占比

超 50%，显著提升我国可培养微生物的多样性

水平，为新型功能基因和代谢途径的发现奠定
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资源基础。

2.1.2　工程微生物资源库

在生物制造、医药开发、能源转化与环境

修复等战略性新兴产业中，工程微生物作为合

成生物学与代谢工程的核心载体，正发挥着不

可替代的关键作用。随着基因编辑技术 (如

CRISPR-Cas 系统)、合成生物学工具链的快速发

展，工程微生物的构建效率与功能多样性显著

提升，对系统化、标准化、可追溯的工程菌株

资源库的需求日益迫切。因此，构建集工程菌

株收集、保存、表征与智能分析于一体的工程

微生物资源库，已成为推动我国微生物工程从

“经验驱动”向“理性设计”跃迁的重要基础设施。

工程微生物资源库的构建，是我国生物技

术前沿基础研究和产业转型升级的重要依托。

微生物资源包括抗生素高产菌株、生物活性物

质产生菌株、环境污染物降解菌株、工业发酵

菌株、人体共生微生物菌株等。目标是建立覆

盖 1 万−2 万株具有明确工程背景的菌株储备体

系，涵盖大肠杆菌、酵母、乳酸菌、放线菌等

多种模式与非模式宿主。与传统工业菌株资源

库不同，EMTCC 不仅关注菌株的表型功能(如

产物合成能力、环境适应性)，更强调对每株工

程菌的“工程改造图谱”进行系统记录与数字化

保存，包括但不限于：基因编辑策略(如基因敲

除、敲入、调控元件替换)、质粒构建信息(载体

类型、启动子/终止子组合、抗性标记)、代谢通

路重构路径、关键基因元件的序列与功能注释，

以及相关的实验条件与表型数据。通过建立标

准化的元数据规范，实现工程菌株从“黑箱操

作”到“可追溯、可解析、可复用”的转变。在此

基础上，资源库进一步构建“菌株工程案例库”，

将工程菌株的构建过程、改造逻辑、功能表现

与环境条件等多维数据结构化、标准化，形成

可用于机器学习与人工智能分析的高质量训练

数据集。该案例库不仅记录“是什么”(即最终菌

株的性状)，更详细记录“如何实现”(即设计路

径、改造策略与迭代过程)，为揭示微生物工程

改造的共性规律、识别关键设计约束与优化节

点提供了宝贵的数据基础。此类数据的积累对

于揭示微生物工程改造的规律性机制、优化菌

株设计策略、提升生产效率和稳定性具有重要

意义。通过该平台，研究人员可在机器学习辅

助下，实现对工程菌构建路径的预测建模与优

化推荐，从而从经验驱动的“试错法”转向模型

驱动的理性设计[22]。

2.1.3　基因元件库

目前，国内外在基因元件库的建设方面已

取得显著进展，但系统化、标准化的基因元件

资源库仍处于发展初期。ATCC 作为全球最具影

响力的微生物与细胞资源保藏机构之一，在基

因元件资源的积累与共享方面具有重要地位。

ATCC 不仅提供大量标准化的野生型微生物菌

株，还逐步拓展其资源范围，涵盖多种基因工

程工具和功能元件。然而，ATCC 的基因元件库

仍以“功能元件”和“质粒载体”为主，缺乏对元

件功能参数(如表达强度、动态范围、互作特性)

的系统性量化与标准化表征，且多数元件未提

供完整的 “ 使用记录 ” 或 “ 工程背景 ” 信息。

EMTCC 聚焦于工程基因元件的系统性积累与深

度挖掘，目标是建设 5 万个集元件收集、功能

注释、性能测试、可追溯性记录于一体的基因

元件库。该库应涵盖启动子、RBS、终止子、调

控蛋白基因、基因回路等核心元件，并通过高

通量实验平台获取其在不同宿主、不同环境下

的动态表达数据，形成可供机器学习分析的“基

因元件功能数据库”，为工程菌株的理性设计提

供底层支撑。该数据库可用于智能推荐、功能

预测与合成模块的快速设计，为生物制造与合

成生物学提供结构化、可检索的“基因元件”
支持[23]。

2.1.4　微生物资源的长期保藏与质量管理

体系

为确保所获取资源的长期稳定性、遗传完

整性与功能可靠性，EMTCC 建立了系统化的长

期保藏与质量管理体系。该体系涵盖多级保藏
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策略、全程质量监控、智能环境管理与精准信

息追溯，构成了资源库实体管理的核心保障。

(1) 实施分级保藏策略。资源根据使用频率

与长期保存需求，分别采用短期冷冻(−20 ℃)、

中期冷冻(−80 ℃)、长期液氮冷冻(−196 ℃)及真

空冷冻干燥等多级保藏方式，在确保存活率的

同时，优化存储成本与存取效率。

(2) 建立保藏过程的质量监控体系。定期对

保藏资源进行活力检测、纯度验证与功能稳定

性评估，通过生长曲线测定、特定代谢功能复

测及基因组稳定性分析，确保资源在长期保藏

后仍保持其关键特性。

(3) 实现保藏环境的智能化监控。通过物联

网传感器对低温冰箱、液氮罐等设备的温度、

湿度、液氮液位进行实时监测与异常报警，并

集成至智能化库存管理系统，实现保藏设备的

预测性维护与资源库存的动态优化。

(4) 构建全流程可追溯的信息化管理。为每

份资源分配唯一标识，并采用条形码或射频识

别(radio frequency identification, RFID)技术，将

其物理位置、保藏状态、检测记录与数字身份

实时关联。

EMTCC 通过构建高度集成的自动化资源保

藏系统，实现了全流程的数字化管理。该系统

涵盖自动赋码打印、样本追踪、信息化管理、

环境监控与安全控制等功能，并规范了入库、

出库、移库、核销、盘点、预警、溯源以及数

据备份与展示等关键操作流程。系统集成高通

量自动化存储模块，配备菌种材料与样本的低

温保藏设备及超低温冷冻相关设施，包括仓储

式自动化存储系统和可容纳百万级样本的全自

动生物样本库，全面支撑微生物资源的高效、

安全与可追溯保存与管理。

2.2　资源挖掘与分析评价系统：智能化

资源发掘与高效创制平台

随着高通量测序、单细胞分析、人工智能

图像识别以及微流控芯片等前沿技术的融合发

展，微生物资源的分析效率、功能解析深度与

资源开发的精准度均得到显著提升。构建高效、

智能的微生物资源挖掘与分析评价系统，已成

为推动微生物资源从“发现”向“利用”转化的关

键技术支撑。

传统微生物鉴定与功能评价方法普遍存在

通量低、效率差、信息单一等局限性，难以满

足现代微生物组学研究对大规模、多维度数据

的需求。为突破上述瓶颈，近年来通过整合动

态监测、三维形态学成像、图像 -质谱联用

(image-MS)以及微流控芯片等核心技术，已构建

起一套高通量、多维度、高度自动化的微生物

分析平台。该平台实现了从菌株分离、表型表

征到功能解析的全流程智能化处理。在此基础

上，结合经典的地球物理与地球化学调查手段，

研发出一系列适用于深海极端环境微生物探索

的专用装备、技术流程与分析体系。以海沟沉

积物微生物研究为例，通过建立从 DNA 提取到

宏基因组测序的半自动化工作流程，已构建起

能够支持大样本处理和高测序深度的宏基因组

研究框架[24-25]。在单细胞水平上，平台整合质

谱成像与微流控液滴封装技术，实现了对关键

代谢酶、转运蛋白及毒力因子等分子标志物的

高灵敏度检测，能够在单细胞乃至亚细胞层面

解析其功能特征，为功能基因的精准定位与调

控机制研究提供重要支撑[26]。

在此基础上，资源库计划开发基于人工智

能 图 像 识 别 的 微 生 物 分 选 系 统 (AI-driven 

microbial sorting system)。该系统依托深度卷积

神经网络 (convolutional neural network, CNN)与

多模态图像分析技术，可实现对单个微生物细

胞的自动识别、分类与分选，预计可获取超过

100 项细胞形态与生理参数，包括细胞形态、纹

理特征、运动模式、代谢活性及群体行为等。

该技术将广泛应用于新型抗生素开发、极端耐

受菌筛选以及污染物降解菌的靶向分离等前沿

领域。例如，通过 AI 分选系统对土壤样本中的

微生物进行表型筛选与生理特征匹配，可高效
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识别具有抗药性或降解特定污染物能力的新型

功能菌株[27]。此外，该系统可与单细胞测序技

术无缝衔接，实现“形-序”联用(形态+基因组)的

精准筛选策略，为工程菌株的定向设计与高效

开发提供高精度起始点。

2.2.1　高通量、智能化资源筛选

传统微生物资源的筛选长期依赖人工操作，

存在效率低下、通量有限且易受主观偏差制约

等瓶颈。随着生物技术的进步，高通量筛选技

术已成为资源挖掘的主流方向，而人工智能等

智能化方法的融入，正推动筛选过程向更高效

率、更高精度与自适应优化方向演进。

如图 2 所示，本平台通过整合微流控芯片、

流式分选与自动化液体处理工作站，构建了涵

盖培养与非培养方法的集成化高通量筛选体系。

该体系不仅能实现大规模样本的快速并行处理，

更关键的是引入了强化学习算法，使其能够根

据实时反馈数据动态优化筛选条件与策略，从

而具备“自我进化”的智能调优能力。这一智能

化筛选平台不仅显著提升了工程微生物资源的

挖掘速度与命中率，也为药物先导化合物发现、

环境功能微生物富集、工业菌株性能改良等应

用方向提供了强有力的技术支撑。随着技术与

数据的不断积累，智能筛选将在微生物资源开

发中扮演愈加核心的角色，推动资源挖掘从经

验驱动向数据驱动与模型驱动的范式转变。

2.2.2　AI 驱动的功能预测与理性设计

近年来，生成式 AI 方法在分子设计与发现

领域展现出显著潜力。与传统依赖于已知分子

库的筛选策略不同，生成式 AI 能够学习化学空

间的潜在分布规律，直接生成具有目标性质的

全新分子结构[28]。该方法已在抗菌肽设计[29]以

及小分子药物的发现与优化[30-31]等方面取得初

步成果，证明了其在拓展可探索化学边界方面

图2　微生物筛选模块技术路线图

Figure 2　Workflow diagram of the microbial screening process.
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的应用前景。进一步地，研究开始融合多种 AI

策略以提升探索效率与针对性。例如，有工作

结合图神经网络(graph neural network, GNN)与蒙

特卡洛树搜索(Monte Carlo tree search, MCTS)，

系统探索化学空间，成功发现了在外膜渗透剂

存在下对鲍曼不动杆菌具有抗菌活性的新型化

合物[32]。该案例表明，通过耦合智能生成模型

与定向搜索算法，能够更有效地支撑抗菌药物

的研发流程。

基于上述进展，将生成式 AI 等智能方法应

用于工程微生物资源的开发已成为重要方向。

其核心在于构建覆盖多组学数据的专用数据库，

并利用图神经网络等模型解析基因型、表型与

环境因素之间的复杂关联网络[33]。通过人工智

能、大数据、基因编辑及合成生物学技术的深

度融合，可大幅提升菌种筛选、功能预测与代

谢途径优化的效率。更进一步，可开发面向微

生物功能元件与代谢通路的生成式 AI 模型，实

现基因回路和代谢网络的智能化设计与优化，

从而显著加速工程菌株的构建流程。

尽管 AI 模型在功能预测中展现强大潜力，

但其可靠性高度依赖数据质量与生物学约束。

为此，本库构建了三级验证体系：(1) 通过分层

交叉验证与时序测试确保模型泛化性；(2) 对高

价值预测委托合作实验室进行定向湿实验验证；

(3) 开放社区反馈通道持续优化模型。同时，采

用 SHAP、知识图谱约束等技术提升可解释性，

破除“黑箱”困境。除此之外，对稀有物种/特殊

需求的预测仍依赖数据积累，动态行为模拟需

耦合机理模型。为此，EMTCC 引入四级可信度

标签(★★★★至★)，引导用户理性决策。未来

将通过迁移学习、Lab-automation 实时训练等策

略推动模型自主进化。

如图 3 所示，该智能设计体系可概括为多

层架构：数据层负责整合多源异构生物数据；

认知层通过 AI 模型挖掘数据中的规律与关联；

创造层利用生成模型进行元件与路径的从头设

计；应用层则最终输出可用于实验验证的菌株

设计方案。这一融合数据、认知与创造的框架，

标志着工程微生物研究正迈向可预测、可编程

的智能化新阶段。

2.3　资源数据存算与信息平台：数字化

全生命周期管理与数字孪生平台

为支撑 AI 驱动设计及资源深度挖掘，构建

高效、智能的数据基础设施至关重要。资源数

据存算与共享系统的核心，在于建设一个覆盖

数据全生命周期的数字化管理与数字孪生平台。

该平台以多组学大数据为基石，构建统一且可

扩展的存储与计算资源模块，形成服务于生物

数字孪生模型的高性能数据仓。通过与校级高

性能计算中心协同，平台为海量生物数据提供

专用、弹性的算力支撑，实现了从数据采集、

存储、处理到分析的全流程数字化管理。

为促进数据价值的释放，平台同步研发了

低代码、交互友好的一站式生物信息学分析环

境，显著降低了生物学家进行复杂多组学数据

整合分析的技术门槛，加速了从数据到知识的

转化。更进一步，平台深度集成智能 AI 助手，

能够为用户提供分析方案推荐、结果解读与科

研假设生成等智能化服务，从而直接支撑生物

数字孪生模型的构建、模拟与迭代推演，赋能

生命科学的数字化探索与创新发现。

如图 4 所示，该平台的总体架构包含 3 个

层次：数据资源层整合与管理多源异构生物数

据；平台与计算层提供核心的计算引擎、低代

码分析工具及 AI 模型服务；应用服务层则面向

用户提供数据共享、智能分析及数字孪生应用

等具体功能。这一体系化的建设，为实现工程

微生物资源的深度挖掘与智能化应用奠定了坚

实的数据与计算基础。

2.3.1　工程微生物资源库数据标准体系

为确保数据平台与智能分析系统的高效运

行与价值释放，建立统一、规范的数据治理体

系至关重要。本平台以“模块化”与“标准化”为

核心理念，构建了涵盖“基础层-工程层-应用层”
的工程微生物资源库数据标准体系(表 2)，旨在
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从源头保障数据的规范性、可互操作性，并为

后续的深度挖掘与智能化应用奠定基础。

基础层严格遵循国际通用的 MIxS 核心包，

确保资源基本生物学属性的规范描述以及与

GenBank 等主流数据库的基础兼容。在此基础

上，扩展定义了工程化状态、主要应用领域及

知识产权状态等必填元数据，初步体现工程微

生物资源的特色。

图3　工程微生物智能设计与创制路线

Figure 3　Smart design and engineering pathway for synthetic microbes.

图4　数字平台逻辑架构图

Figure 4　The digital platform of logical architecture diagram.
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表2　具体数据标准与元数据规范

Table 2　Data standard system of the engineering microbial resource repository

Level

Fundamental 
level

Technical 
implementation 
level

Practical 
application level

Standard

MIxS core 
package based

Extended basic 
metadata

Genetic 
engineering 
specification 
(GESpec)

Standardized 
parts registry 
description 
(SPRD)

Performance 
characterization 
metadata 
(PCMeta)

Content

Outline the key biological 
characteristics of the resource,
such as its classification, 
origin, growth conditions, and 
biosafety level, to maintain 
consistency and accuracy in 
the core dataset

Building on the MIxS 
framework, the following 
required extension fields are 
defined: engineered status 
(indicating whether the sample 
is genetically modified), 
primary application domain 
(such as medical or industrial 
use), and intellectual property 
status 
(e.g., patented or open-source)

Documenting genetic 
modifications systematically: 
track editing methods, target 
locations, added or deleted 
components, vector details, 
selection markers, and stability 
data

Enhanced component 
specifications: requires using 
SBOL Visual standard 
diagrams; adds details like 
quantitative performance 
metrics and compatibility for 
interactions; includes links to 
functional validation data

Track key industrial 
performance metrics: product 
output/yield, how efficiently 
raw materials are used, 
resilience under harsh 
conditions, reaction rates, 
critical fermentation 
parameters, and real-world 
application test results

Relationship

Follow the MIxS guidelines set 
by the Genomic Standards 
Consortium (GSC) to maintain 
seamless compatibility with 
global databases like NCBI 
and European Bioinformatics 
Institute (EBI)

The MIxS framework allows 
for expansion while keeping 
core data parsing intact

The component specifications 
align with SBOL standards, 
while the workflow 
descriptions follow the MISO 
framework

The data model supports both 
SBOL v2 and v3 standards, 
while its performance metrics 
build upon and expand the 
SynBioDB evaluation 
framework

Taking cues from the minimum 
information about a marker 
gene sequence/minimum 
information about a 
metagenome sequence 
(MIMARKS/MIMS) approach 
to documenting environmental 
factors, we developed the first 
standardized metadata 
framework specifically 
designed to assess how well 
engineered microorganisms 
perform in real-world 
applications

Innovation

Establishing the groundwork 
for globally comparable and 
interoperable data

Early-stage demonstration of 
the core characteristics of 
engineered microbial resources

For the first time, researchers 
have systematically and 
comprehensively recorded the 
entire genetic modification 
history of engineered microbial 
strains, enabling traceability 
and advanced data-driven 
analysis

Offering clear, measurable, and 
visually intuitive descriptions 
of components to support data-
driven design and virtual 
assembly

The key to unlocking the 
potential of resources lies in 
converting raw experimental 
data into actionable, high-value 
insights that are both 
comparable and predictable. 
This shifts resources from 
mere “storage” to real-world 
“utilization”

1484



李小鹏 等 || 微生物学报, 2026, 66(4)

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn

工程层是本标准体系的核心创新。针对工

程微生物遗传背景复杂、功能元件多样化的特

点，重点制定了 2 项关键规范：(1) 《工程微生

物遗传操作描述规范》实现了对菌株遗传改造

历史的系统化、结构化记录，填补了该领域的

标准空白，并与合成生物学开放语言(Synthetic 

Biology Open Language, SBOL)、合成生物体最

低 信 息 标 准 (Minimum Information about a 

Synthetic Organism, MISO)等国际规范兼容映射；

(2) 《标准化功能元件库描述规范》 在兼容

iGEM Registry 与 SBOL 数据模型的基础上，强

制采用 SBOL Visual 图示标准，并创新性引入量

化性能参数元数据，显著提升了元件的可设计

性与虚拟组装的可行性。

应用层首创《工程微生物性能表征元数据

规范》，聚焦于资源产业化应用，系统化记录了

包括产物产量、底物利用效率、环境耐受性及

动力学参数在内的关键性能数据，实现了实验

室数据向可比较、可预测的高价值信息的转化，

为资源的精准筛选与产业对接提供直接依据。

在交互技术实现上(表 3)，本体系通过提供

RESTful API (支持 JSON-LD 格式)、采用 OAuth 

2.0 认证机制，并将核心字段与生物科学数据分析与

管理本体(ontology of bioscientific data analysis and 

data management, EDAM)、生物医学调查本体

(ontology for biomedical investigations, OBI)、生物

兴 趣 化 学 实 体 (chemical entities of biological 

interest, ChEBI)等国际生物本体进行语义映射，确保

了与国内外主流科学数据平台间高效、语义化的互

操作。

该 体 系 的 设 计 原 则 是 主 动 兼 容 MIxS、

SBOL 等国际基石标准，同时在遗传操作深度描

述(genetic engineering specification, GESpec)、功

能 元 件 量 化 定 义 (standardized parts registry 

description, SPRD) 与 应 用 性 能 标 准 化

(performance characterization metadata, PCMeta)

等关键环节实现特色化引领。这一机器可读、

语义明确的标准体系，不仅为构建资源知识图

谱、实现智能检索与 AI 预测提供了数据基石，

也为打通产学研数据流、构建协同创新生态提

供了核心保障。目前，相关特色规范正积极推

动，以期贡献于我国工程微生物资源数字化标

准的进步。

2.3.2　资源信息全流程数字化

为实现资源从入库到应用的全生命周期可

追溯与智能化管理，建立资源信息的全流程数

字化体系至关重要。该体系的核心是为每份入

库的工程微生物资源分配具有唯一性的数字身

份标识(unique digital identifier)，并以此为基础，

完整集成其来源信息、遗传操作历史、生理生

化特性、多组学实验数据及实体存储位置等全

维度属性。通过将二维码或射频识别(RFID)等物

表3　数据接口与交互

Table 3　Data interface and interaction

Standard

Data 
exchange 
interface 
specification

Ontology 
mapping

Content

The system offers RESTful API-based 
data access, featuring support for 
JSON-LD formatting and OAuth 2.0 
security protocols, while allowing 
flexible queries across all data tiers

Aligning core metadata fields with 
widely-used biological ontologies like 
EDAM, OBI, and ChEBI

Relationship

By leveraging commonly adopted web 
services and data exchange standards, 
the system ensures seamless 
integration with third-party platforms

Boosting data’s machine-readability 
and logical inference capabilities using 
semantic mapping

Innovation

Enabling open data sharing and 
smooth interoperability across 
systems

Boosting data’s machine-
readability and unlocking its 
knowledge discovery potential 
in the Semantic Web
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联感知技术与该数字身份标识绑定，可实现实

体资源在自动化低温存储系统中的精确定位、

快速检索与状态监控。这一数字化链路能够与

自动化存取设备无缝对接，从而在确保资源长

期稳定保藏的同时，大幅提升资源库运营中存

取、盘点与分发环节的效率和准确性，为后续

的高通量筛选、数据挖掘与智能服务奠定了坚

实的物联数据基础。

2.3.3　构建资源库数字孪生体

在实现资源全流程数字化的基础上，本平

台的最终目标是构建一个与实体资源库深度映

射、虚实交互的数字孪生体。这一孪生系统不

仅是实体库在虚拟空间中的动态镜像，能够实

时可视化展示资源库存、设备运行状态及资源

流转轨迹，更核心的创新在于其实现了以下智

能化功能：

(1) 虚拟筛选与智能推荐：用户可基于目标

功能需求(如特定产物合成、底物利用或环境耐

受性)进行查询。平台整合前述数据标准与 AI 模

型，对数字孪生体中的资源进行多维度比对与

智能分析，自动筛选并推荐最优候选菌株或元

件，极大缩短实验试错周期。

(2) 远程协同与模拟验证：平台支持科研人

员在线设计实验方案，并通过接口远程调度自

动化实验设备，形成“云端实验室”操作范式。

尤为关键的是，数字孪生系统可在物理实验前，

基于积累的多组学数据与机理模型进行过程仿

真与结果预测，从而优化实验参数与方案设计，

提升研发效率与成功率。

(3) 全生命周期追溯与透明化管理：依托于

唯一的数字身份标识与物联网数据流，该孪生

体实现了对资源从采集、入库、表征、改造到

应用的全链条数字化监控与可视化呈现。这不

仅显著提升了资源管理的精细度与透明度，也

为资源的质量控制、使用权溯源与科学价值评

估提供了完整的数据基础。

数字孪生平台通过深度融合物联网、人工

智能与仿真技术，将传统的静态资源库升级为

一个可预测、可交互、可优化的智能生态系统，

从而真正实现了工程微生物资源的数字化赋能

与智能化运维。

2.3.4　建立安全高效的专业数据库

为确保数字孪生平台中数据流的可信、安

全与合规，本平台构建了集存证、保护与价值

挖掘于一体的数据治理体系。具体而言，基于

区块链技术建立了数据全流程存证机制，对数

据的产生、流转与访问进行不可篡改的记录，

从而在技术层面保障数据的真实性、完整性与

可追溯性。同时，平台构建了多层次的数据安

全管理体系，通过权限分级、访问审计与数据

脱敏等手段，在严格保护资源知识产权与个人

隐私的前提下，实现数据的受控、合规共享。

为解决数据“可用不可见”的共享难题，平

台积极探索并引入联邦学习等隐私计算技术。

该技术使得多方能够在原始数据无需离开本地

存储的情况下，共同参与模型训练与联合分析。

这不仅有效避免了数据汇聚带来的泄露风险，

更在保障数据主权和安全的同时，充分释放了

分散数据的潜在价值，为跨机构、跨领域的协

同创新提供了可行的技术路径。

通过融合区块链存证、动态安全管控与隐

私计算，本平台旨在建立一个既安全可靠、又

开放协同的专业数据库环境，为工程微生物资

源的可信流通与深度智能化应用奠定坚实的信

任基础。

3　　共享与可持续发展共享与可持续发展

3.1　创新 AI 赋能的个性化服务与共享

机制

在构建安全可信的数据基础设施之上，本

平台进一步创新性地打造了 AI 赋能的个性化服

务与智慧共享机制。如图 5 所示，该机制以资

源的标准化、信息化管理为基础，依托分级共

享策略与用户需求智能分析，实现服务模式的

深度变革。AI 系统能够动态解析用户的具体研
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发目标与应用场景，主动推荐适配的菌株资源、

数据工具及分析流程，从而提供高度定制化的

知识服务与解决方案。这一机制不仅为我国及

相关友好国家的科研与产业机构提供了坚实的

资源保障与技术服务，更通过精准匹配资源所

有者、使用者与平台方的价值诉求，构建了良

性互动的协同创新生态，显著提升了资源流转

效率与整体创新活力。

3.1.1　提供“资源-数据-服务”一体化服务

为将平台的数据与智能能力有效转化为产

业生产力，本平台致力于推动服务模式从传统

资源供应向“资源-数据-服务”三位一体的综合服

务体系转型，以精准应对中小企业研发资源有

限、技术门槛高的核心挑战。

具体而言，平台面向企业用户提供“菜单

式”标准服务与“定制化”深度服务。企业不仅可

获得严格质控的工程微生物菌株，还能获得由

平台 AI 系统生成的多维度功能评价报告，该报

告整合了菌株的生长特性、代谢功能、工艺适

配性与安全评估等关键数据，为产业化决策提

供科学依据。针对特定生产场景(如农业、工业

生物制造、环境修复等)，平台可提供定制化技

术解决方案及后续菌株优化支持，扮演企业可

靠的“外部微生物研发部”，显著降低其研发成

本与风险。此外，平台将部署 AI 咨询机器人，

提供 7×24 h 在线服务，能够即时响应咨询并根

据企业需求进行初步的菌株筛选与方案推演，

大幅缩短技术对接路径。如图 6 所示，通过资源、

数据与解决方案的深度耦合，本平台构建了覆盖

“需求洞察-智能匹配-方案交付-持续优化”全链条的

产业服务生态，致力于成为驱动微生物技术成果

高效转化与应用的关键支撑平台。

3.1.2　打造智慧共享平台与创新生态

为推动工程微生物资源的汇聚、整合与高

效利用，教育部工程微生物资源库构建了系统

的资源整合与智慧共享机制，打造了开放协同

的创新生态，建立了高效、规范的资源汇交整

合机制。平台通过统一的线上数据录入系统简

化资源提交流程，并严格遵循国际通用数据标

准确保信息规范性。为激励广泛参与，设立了

图5　微生物数据共享机制

Figure 5　Microbial data sharing mechanism.
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以“保藏号”与“资源优先使用权”为核心的激励

机制，吸引高校、科研院所及企业主动汇交优

质资源。所有入库资源均须经过严格的复核鉴

定与质量控制流程，从源头保障了资源库的权

威性与可靠性。

除此之外，打造了功能集成的线上智慧共

享社区。该社区融合了多项智能化技术：用户

可通过智能搜索引擎精准定位所需菌株、数据

或技术方案；引入基于区块链的智能合约，自

动化执行资源使用授权、费用结算与收益分配，

保障共享过程的透明、可信与公平；通过举办

线上研讨会、开源数据集及算法模型，构建了

活跃的交流与协作生态。此外，社区部署了 AI

驱动的“创新匹配”系统，能够自动识别并推荐

潜在的合作机会与技术互补方，促进协同创新。

最后，构建了网络化、可信任的服务能力。

在信息化时代背景下，平台依托上述技术架构，

实现了资源的跨地域、跨机构安全高效共享。

区块链与智能合约技术不仅解决了传统共享中

的信任与权益分配难题，还支持按需付费、自

动授权等灵活服务模式，为用户提供了兼具安

全性、可信度与个性化的服务体验。这一智慧

共享平台，正逐步成为驱动工程微生物领域开

放创新与合作的核心枢纽。

3.2　构建多方协同的“资源-技术-产业”
融合体

深化与全国重点实验室、国家技术创新中

心及行业领军企业的战略合作，建立国家微生

图6　面向企业的一体化服务机制

Figure 6　Integrated service mechanism for enterprises.
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物资源共享平台及科学研究联盟，整合现有菌

种资源库，推动菌种采集、保存和功能挖掘的

系统化、标准化发展[33]。打造“资源库-实验室-

产业界”三位一体的协同创新机制。可通过联合

申报国家重大科技项目、协同攻克产业瓶颈技

术等途径，加快实验室工程菌株的中试转化与

产业化进程，构建“产业需求驱动资源开发、优

质资源反哺产业升级”的正向循环机制。依托资

源库的数字孪生平台和 AI 预测模型，可在虚拟

环境中预先完成工艺优化和放大模拟，显著降

低中试阶段的试错成本与失败风险。

3.3　可持续运营模式与保障机制

针对生物资源库普遍面临的“可持续发展能

力不足”的瓶颈，工程微生物资源库探索并构建

了一套以公益为基石、多元投入为支撑、创新

机制为驱动的可持续运营与保障体系，旨在确

保其公共平台职能的同时，实现长期稳定发展。

3.3.1　多元化的资金筹措与市场化服务机制

我们旨在建立多层次、互补性的资金流入

渠道。首先，积极争取并稳定获得国家及地方

层面的科技基础条件平台专项经费，用于保障

基础设施、核心团队及基础公益服务的可持续

运行；其次，对平台自主研发形成的专利技术、

专用菌株、软件工具等具有明确市场价值的成

果，以技术许可形式进行市场化转化；再次，

对于定制化菌株构建、深度组学分析、中试工

艺开发等高附加值技术服务，实施基于全成本

核算的透明收费；最后，通过与企业共建联合

实验室或孵化项目，吸引社会资本投入，共享

未来收益，深化产学研融合。

3.3.2　制度化的知识产权保护与利益分配

框架

为保障协同创新的活力与公平，平台建立

了前瞻性的知识产权管理体系。预先明确了基

于平台资源产生成果的权属界定与利益分配原

则，并创新性引入区块链技术对研发全过程进

行可信存证，为成果确权与贡献量化提供客观

依据，有效降低合作各方的风险与顾虑。此外，

平台利用 AI 技术对全球专利与文献进行动态监

控，为用户提供知识产权预警与布局建议。

通过融合多元化的财务支撑与制度化的创

新保障，该体系不仅为资源库的日常运营与长

期发展奠定了坚实的经济基础，更通过构建清

晰、可信的利益分享与保护机制，从根本上激

发了参与各方的创新动力，构成了资源库实现

良性循环与可持续发展的核心引擎。

3.4　生物安全与伦理治理体系

为确保微生物资源的合规、安全与负责任

使用，工程微生物资源库构建了系统化的生物

安全与伦理治理体系，严格遵循“预防为主、分

级管控、全程追溯”原则，形成了覆盖技术监

管、伦理审查、公众信任及风险防控与应急预

案的四级治理框架。

在技术监管层面，平台建立了基于全链条

数据流的安全管控机制。通过“物理菌株-RFID

标签-生物信息 ID-实验日志-访问记录-区块链存

证”的闭环链路，实现资源的动态追踪与实体受

控。同时，系统实施数据动态脱敏、访问权限

分级与安全风险实时监测，全面满足我国《基

因编辑生物安全评价指南》等法规的强制要求。

在伦理审查层面，设立由多学科专家组成的伦

理委员会，并引入一定比例的独立外部委员。

该委员会对入库资源与技术方案实行严格的伦

理评估，对基因驱动等争议性技术实施明确禁

止与一票否决，从源头防控伦理风险。在公众

信任层面，平台通过实验室数据可视化系统与

定期发布开源伦理报告，主动推进科研过程的

透明化，积极接受社会监督，并探索公众参与

机制，以构建负责任创新的社会基础。在应急

防控层面，体系建立了完备的风险预案与响应

机制。依据风险评估对工程菌株实施分级管控，

并制定详细的泄漏与意外释放应急预案，涵盖

立即隔离、源头灭活、环境监测与事故追溯等

环节，通过定期演练确保应急处置能力，筑牢

生物安全的最后一道防线。
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该体系旨在实现从预防性规范、过程性审

查、社会性共建到应急性保障的全周期治理，

为资源库的可持续发展提供坚实的合规与安全

基础。

4　　总结与展望总结与展望

教育部工程微生物资源库的建设不仅是我

国生物制造战略布局的重要组成部分，也是推

动科技创新与产业转型升级的关键举措。随着

生命科学、合成生物学和人工智能等技术的迅

猛发展，微生物资源的研究与应用已迈入精准

化、智能化的新阶段。在此背景下，建立一个

集资源收集、功能预测、设计合成、产业转化

于一体的工程微生物资源库，具有重要的战略

意义和现实价值。

首先，工程微生物资源库肩负着资源保藏

与功能挖掘的双重使命。通过高通量基因组测

序、多组学分析[34]、人工智能建模和数字孪生

技术，资源库不仅能够全面表征和分类微生物

资源，还具备功能预测与合成设计的能力。这

不仅提高了微生物资源的利用效率，还为工业

发酵、药物开发、环境治理等下游应用提供了

强有力的支持。例如通过量身定制微生物“军

团”，让农田废弃物变废为宝，实现温室气体减

排与土壤改良的双赢[35]。通过合成生物学手段

对需钠弧菌 (Vibrio natriegens)进行改造：独创

“Vmax 迭代自然转化法”，成功将总长达 43 kb

的 5 组基因武器库植入菌体；经测试，这款超

级工程菌能同时降解联苯、苯酚、萘等 5 种典

型污染物，从简单的单环化合物到复杂的多环

结构都不在话下，在氯碱厂和炼油厂的真实废

水样本中展现出强大修复潜力[36]。

其次，数字化与智能化的深度融合将推动

该资源库向“下一代生命科学基础设施”方向发

展。通过构建标准化数据库[37]、开放共享平台

和智能分析系统，资源库能够实现全球分散微

生物资源的整合与协同研究。此外，AI 算法的

不断优化将增强资源库的智能筛选、功能推演

和合成路线设计能力，从而加速从发现到应用

的全流程闭环。在产业赋能方面，工程微生物

资源库将积极对接绿色生物制造与新兴产业的

发展需求，围绕生物基材料、生物燃料、生物

制药和农业微生物等应用方向，开展定向资源

开发与技术转化。通过持续的技术创新与制度

完善，工程微生物资源库必将成为智能时代生

物工程领域的核心基础设施和创新引擎，为可

持续发展注入强大的科技动能。
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