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摘　要：随着浮萍基因组和转录组数据的不断获得，以及高效稳定的浮萍遗传转化和基因编辑体系的建立，

以浮萍为底盘的表达系统已经成功表达了多种外源蛋白，浮萍有望成为植物合成生物学的研究热点。现简

要介绍浮萍的基本信息，对浮萍科植物的基因组和转录组信息、遗传表达体系、浮萍合成生物学使能技术

和合成的外源蛋白进行概述，同时简要总结浮萍合成生物学的优势，对浮萍合成生物学未来的发展前景进

行展望。
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Abstract: With the accumulation of more and more duckweed genome and transcriptome information, as well as 
establishment of efficient and stable duckweed genetic transformation systems and gene editing systems, duckweed-
based expression systems have successfully expressed a variety of foreign proteins, indicating that duckweed could 
be considered as an important candidate for plant synthetic biology. This paper briefly introduces the basic 
information of duckweed, reviews the genome and transcriptome information, genetic expression system, 
technology used in duckweed synthetic biology and expressed proteins in duckweed plants, and briefly summarizes 
the advantages of duckweed synthetic biology, at last looks forward to the future development of duckweed 
synthetic biology.
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1980 年，德国科学家芭芭拉 · 荷本在描述基因

工程菌时采用了“合成生物学”一词 [1]，这是其第

一次作为正式学术名词出现。合成生物学是基于工

程化的原理，设计和改造自然界中已有的生命系统，

或从头构建自然界没有的人造生命装置或体系 [2]。

经过多年的研究，合成生物学在高端制造、精准医

疗和农业生产等领域展现了巨大的应用前景。目前，

在微生物中已经实现了多种天然产物及其前体物质

的人工从头合成 [3]。与此同时，国内外多个科研团

队依次实现了酵母基因 Sc2.0、酵母 4 条染色体的
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人工合成，并第一次人工创建了单条染色体的酵母

细胞 [4-5]。

随着研究的发展与深入，植物合成生物学应运

而生。相较于微生物，植物为多细胞生物，其丰富

的内膜系统、细胞器和植物体表的腺毛构成了复杂

的时空特性，为众多酶和代谢物的合成提供了所需

的基础 [2]。外源蛋白在植物体内的表达一直是植物

合成生物学的研究热点，随着转基因技术和基因编

辑技术的发展以及基因组和转录组测序数据的大量

获取，烟草、玉米、水稻、马铃薯、浮萍、微藻、

植物细胞悬浮系统和毛状根等成为了植物合成底盘

的重点研究对象。与以动物和微生物为底盘的合成

生物学相比，植物合成生物学在表达外源蛋白方面

具有突出的优势，包括方法简单、成本低廉、易于

规模化生产、储藏和运输方便等，既能对表达蛋白

进行翻译后折叠和糖基化修饰，又没有感染人类病

原或毒素的风险，成为表达外源蛋白的理想选择之

一 [6]。为了有效地生产外源蛋白，选择宿主物种非

常重要。相较于其他植物，浮萍因具有生命周期短、

生物量高、生产成本低、非粮作物、可食用等优点，

成为了植物合成生物学的理想底盘之一。本文主要

对浮萍合成生物学的研究进展进行概述，并展望了

浮萍合成生物学未来的发展前景。

1　形态与分类

浮萍是浮萍科植物的总称，属于被子植物门

(Angiosperm)，单子叶植物纲 (Monocotyledons)，槟榔

亚纲 (Arecidae)，天南星目 (Arales)，浮萍科 (Lemnaceae)[7]。

浮萍科植物都是小型的自由漂浮的淡水植物，是

世界上最小的开花植物，也是已知的形态退化最严

重的植物 [8]。浮萍分布广泛，除了南极和北极地区

外，在全球范围均有分布 [9]。浮萍共有 5 属：青萍

(Lemna)、多根紫萍 (Spirodela)、少根紫萍 (Landoltia)、
芜萍 (Wolffia) 和无根芜萍 (Wolfiella)，共 38 种 [10]。

中国有 4 个属：青萍、多根紫萍、少根紫萍和芜萍，

共 12 种 [11]。紫萍属和青萍属由一个叶片、一朵花

和一条或多条根组成，根的数量因品种而异；芜萍

的形态进一步退化且具有多样性，由细小的叶片和

单一的一朵花组成，甚至没有根 [8]。

2　生长习性

浮萍进行无性繁殖，通过从母叶片中分裂出新

叶片的方式来产生子代，同时通过根和叶片直接从

空气中吸收 CO2、从水中吸收氮磷等营养物质 [8]。

浮萍生长的最适温度和 pH 因品种不同而有所差异，

最适温度范围为23~26 ℃，最适pH范围为4.5~7.2[8]。

浮萍生长迅速，一般情况下，浮萍生物量 1~2 d 增

加一倍，最短为 20~24 h，浮萍的品种和培养环境是影

响浮萍生物量倍增的主要因素 [12-13]。研究表明，在实

验室条件下，浮萍生物质积累可达每周 1~2 kg/m2 [14]。

在温室条件下，浮萍的生物质积累也可达每周 1 kg/m2 

( 鲜重 )[15]。Cheng 等 [16] 的研究表明，在野外条件下，

浮萍生物质积累达到了每周 0.2 kg/m2 ( 干重 )。浮

萍的干鲜重比因品种和生长条件而异，干重通常为

鲜重的 6%~20%[14,17]。据报道，在不同的生长条件下，

大多数浮萍蛋白质含量为干重的 15%~45%[18-19]，介

于苜蓿 (20%) 和大豆 (41.7%) 之间 [20]。

3　浮萍的遗传背景

浮萍每个体细胞核的 DNA 含量因品种不同而

存在较大的差异，为 1.2~6.5 pg，从而导致了浮萍

染色体数目因品种不同而存在变化 [14]。Mardanov
等 [21] 在 2008 年获得了青萍 Lemna minor 叶绿体基

因组测序结果及信息，并对其与其他被子植物的亲

缘关系进行了比较。L. minor 叶绿体基因组是一个

大小为 165 955 bp 的环状分子，含有一对 31 223 bp
的反向重复区，分别由 89 906 bp 和 13 603 bp 的两

个单拷贝区分开。基于 61 个叶绿体基因的系统发

育分析结果表明，青萍与菖蒲科植物的亲缘关系更

近。Martirosyan 等 [22] 在 2009 年确定了叶绿体 rpS16
基因内含子序列，并对代表 9 个浮萍物种的 25 个

浮萍种质进行了表征，展示了使用 rpS16 内含子序列

进行浮萍系统发育研究的可行性。Wang 和 Messing[23]

在 2011 年对 Wolffiella 和 Wolffia 的基因组进行了测

序，其基因组大小分别为 973 Mb 和 1 881 Mb，系

统发育结果显示 Wolffiella 和 Wolffia 的系统进化关

系更为接近。Wang 等 [24] 在 2012 年对 Spirodela polyrhiza
的线粒体基因组进行了测序分析，结果显示其线粒

体基因组大小为 228 493 bp，共有 57 个基因，编码

35 种已知蛋白质、3 种核糖体 RNA 和 19 种识别

15 种氨基酸的 tRNA。Wang 等 [25] 在 2014 年对 S. 
polyrhiza 进行了全基因组测序，发现其基因组大小

为 158 Mb，共有 19 623 个蛋白质编码基因，比双

子叶植物拟南芥低 28%，比单子叶植物水稻低

50%，是迄今为止最小的单子叶植物基因组，为研

究单子叶植物的进化史提供了宝贵基因组资源。

Van Hoeck 等 [26] 在 2015 年完成了 L. minor 5500 的

基因组测序，发现其基因组大小为 472 Mb，含有
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22 382 个蛋白质编码基因和 61.5% 的重复序列。

Hoang 等 [27] 在 2019 年对来自 5 个属的 11 种浮萍

进行了测序，发现浮萍的基因组大小从 S. polyrhiza
的 160 Mb 到 W. arrhiza 的 2 203 Mb 不等，在 Wolffia
属中发生了最大的基因组大小变异 ( 从 432 Mb 到

2 203 Mb)。除了两种紫萍之外，其他浮萍的基因组

大小测量结果比 Wang 等 [28] 对相同浮萍测得的值高

出 26%。近期，An 等 [29] 基于 PacBio 长读长测序平

台对 S. polyrhiza 的基因组进行了重新测序，Contig 
N50 增加 44 倍达到 831 kb，同时覆盖了之前紫萍基

因组数据中 95.4% 的缺口。长读长测序获得的序列

信息有助于阐明植物的进化和对环境的适应性，而

且还促进了其在生物能源和植物修复中的应用。

在对浮萍基因组进行测序的同时，转录组方面

的研究也有大量报道。Tao 等 [30] 在 2013 年对营养

缺乏处理后的 Landoltia punctata 进行了转录组测

序，发现参与淀粉和类黄酮生物合成的关键酶基因

表达上调，而参与光合作用和木质化的关键酶基因

表达下调。为了进一步探究 L. punctata 黄酮积累机

制，Tao 等 [31] 在 2017 年对营养缺乏处理后的 L. 
punctata 进行了转录组、代谢组和蛋白质组分析，

结果表明在全营养培养基中淀粉和黄酮含量较低，

营养缺乏刺激了淀粉和黄酮类化合物的积累，植物

生长抑制剂烯效唑抑制黄酮类生物合成，促进淀粉

积累。L. punctata 6001 可有效去除水中的重金属镉，

为进一步探索其镉抗性的潜在分子机制，Xu 等 [32]

在 2018 年对镉处理的 L. punctata 6001 进行了转录

组分析，结果发现浮萍对镉离子胁迫的响应是系统

性的，包括 DNA、RNA 和蛋白质代谢都参与该响

应过程；为应对镉离子产生的细胞毒害，浮萍体内

的硫和活性氧代谢过程显著增强，碳水化合物代谢

流发生明显变动；液泡作为细胞内镉离子的“存储

器”，在镉离子解毒方面发挥重要的作用。除了对

少根紫萍的转录组进行测序分析外，科研人员也对

多根紫萍和青萍的转录组进行了测序分析。Wang
等 [33] 在 2014 年对用脱落酸 (abscisic acid, ABA) 处
理的发育中的 S. polyrhiza 的休眠体进行了转录组测

序，结果发现休眠体脱水、碳水化合物、次级代谢

和衰老的相关基因表达上调，而负责快速生长、生

物量积累和蛋白质合成的基因表达下调。Wang等 [34]

在 2016 年对高浓度 NH4
+ 处理的 L. minor 进行了转

录组分析，检测到活性氧清除酶相关基因，如编码

超氧化物歧化酶和过氧化物酶的基因表达上调。紧

随其后，Van Hoeck 等 [35] 在 2017 年通过 RNA-Seq

检测了 L. minor 在不同剂量的 γ 辐射和 β 辐射下

7 d 内的基因表达情况，发现 L. minor 可以通过触

发细胞壁修饰和类黄酮生物合成来耐受较低剂量的

辐射，在高剂量辐射下浮萍中参与抗氧化防御系统

和 ATP 生成的基因表达上调，而 DNA 修复和有丝分

裂相关基因表达下调。同年，Yu 等 [36] 为了研究参与

浮萍缺氮诱导淀粉积累的基因，对 Lemna aequinoctialis 
6000 缺氮处理后的转录组进行了测序，发现代谢流

调控在淀粉积累过程中也起到关键作用；缺氮处理

后浮萍代谢流发生重新分配，底物葡萄糖 -1- 磷酸

更易流向淀粉合成途径，而分支途径果胶生物合成

途径受阻，最终导致浮萍淀粉大量积累。

4　浮萍遗传转化方法

从 20 世纪 90 年代初开始，多个实验室开始探

索浮萍遗传转化方法，主要用了两套遗传转化体系：

愈伤组织转化体系 (callus transformation system, CTS)
和叶片转化体系 (frond transformation system, FTS)。

愈伤组织转化体系需要先获得愈伤组织，利用

愈伤组织进行遗传转化，然后通过再生获得稳定转

化的浮萍植株。因此，在遗传转化前建立一套完整

高效的组织培养方法是愈伤组织转化体系的基石。

自 20 世纪 70 年代中期以来，多个科研团队对浮萍

科植物的组织培养展开了研究。Chang 和 Chiu[37-38]、

Moon 和 Stomp[39] 以及 Li 等 [40] 先后探究并建立了 L. 
gibba 的组织培养方法。与此同时，Chang 和 Hsing[41]

成功诱导出了 Lemna perpusilla 的愈伤组织，并完

成了再生培养。Frick[42] 和 Stefaniak 等 [43] 分别于 1991
年和 2002 年建立了 L. minor 的组织培养方法。Chhabra
等 [44] 于 2011 年建立了 L. minor 的愈伤组织转化体

系，其效率仅为 10%。2015 年，Cantó-Pastor 等 [45]

建立了 L. gibba G3 和 L. minor 8627 的愈伤组织转

化体系，效率达到了 59%。Yang 等 [46] 于 2018 年

建立了 L. minor ZH0055 的愈伤组织转化体系，效

率为 80%。Firsov 等 [47-48] 在 2015 年对 L. minor 的
愈伤组织转化体系进行了探索，并于 2018 年成功

建立了相关转化体系，效率为 82.5%。Liu 等 [49] 于

2019 年在 L. aequinoctialis 中通过优化已有的转化

方法，将农杆菌介导的转化方法时间缩短至 5~6 周，

成功率超过了 94%，极大地提高了转化效率。随着

青萍组织培养方法的逐步确立，紫萍和芜萍的组织

培养方法也被陆续建立。Li 等 [40] 于 2004 年成功建

立紫萍 Spirodela oligorrhiza Hegelm SP 和 Spirodela 
punctata 8717 的组织培养方法。Huang 等 [50] 在 2018
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年成功诱导出 S. polyrhiza 的愈伤组织，并完成了再

生。在紫萍组织培养方法建立的同时，科研人员也

在不断探索并建立紫萍的愈伤组织转化体系。Vunsh
等 [51] 在 2007 年建立了 S. oligorrhiza SP 的愈伤组织

转化体系，Rival 等 [52] 在 2008 年建立相关转化体系，

后者转化效率仅为 5%。Yang 等 [53] 于 2018 年建立

了 S. polyrhiza 5543 的愈伤组织转化体系，转化效

率为 13%。芜萍的组织培养方法和愈伤组织转化体

系的建立相对紫萍较晚。2015 年，Khvatkov 等 [54]

报道了两步法诱导芜萍 Wolffia arrhiza 愈伤组织的

方法，这是芜萍组织培养方法的首次报道。2018 年，

Khvatkov 等 [55] 和 Heenatigala 等 [56] 分别建立了 W. 
arrhiza 5564 和 Wolffia globosa 5563 的愈伤组织转

化体系，其效率分别为 0.4% 和 0.14%。上述浮萍

品种的愈伤组织转化体系方法详见表 1。
然而，虽然愈伤组织转化体系被广泛应用于植

物遗传转化，针对浮萍的遗传转化应用仍有一定的

局限性。其中一个限制因素是组织培养周期较长，

特别是愈伤组织诱导和随后的叶片再生，耗时且费

力。另一个限制因素是浮萍的组织培养条件因物种

甚至生态型而存在差异，一些生态型无法实现愈伤

组织的诱导或再生，限制了一些优良株系的转化 [39]。

因此，有必要在不使用愈伤组织的情况下建立快速

有效的遗传转化方法，叶片转化体系方面的尝试应

运而生。叶片转化体系利用农杆菌对浮萍叶片分生

组织进行遗传转化，随后通过叶片再生获得完整浮

萍植株。Ko 等 [57] 于 2011 年建立了 L. minor 的叶片

转化体系，其效率未报道。Yang 等 [46] 于 2018 年成

功建立了 L. minor 的叶片转化体系，其效率为

40%。这是迄今为止叶片转化体系在浮萍科植物中

取得的仅有的成功 ( 表 1)，为其他浮萍物种叶片转

化体系的建立提供了宝贵的经验。

5　浮萍合成生物学使能技术

随着浮萍基因组和转录组信息的不断获得，以

及浮萍遗传转化体系的不断完善，浮萍合成生物学

得以飞速发展，基因沉默、基因共表达、基因过表

达和 CRISPR/Cas9 技术在浮萍合成生物学中被广泛

应用。Cox 等 [62] 于 2006 年在 L. minor 中通过共表

达单克隆抗体的重链和轻链与靶向内源性 α-1,3- 岩
藻糖基转移酶和 β-1,2- 木糖基转移酶基因表达的

RNA 干扰构建体来优化单克隆抗体针对人 CD30 的

糖基化。2013 年，Yang 等 [61] 在 L. minor 中成功过

表达了拟南芥光呼吸通路丝氨酸 : 乙醛酸氨基转移

酶，以此来研究光呼吸对盐胁迫的影响。2017 年，

Yang 等 [62] 通过在 L. turionifera 5511 中过表达 Na+/
H+ 逆向转运蛋白提高转基因植物对镉和盐的抗性。

2019 年，Liu 等 [49] 首次将 CRISPR/Cas9 技术应用

于 L. aequinoctialis 中，并产生了 15 个 (14.3% 成功率 )
双等位基因 LaPDS 突变体，其显示白化表型。这

一研究使浮萍合成生物学研究深入到了基因编辑的

领域。

与此同时，科研团队成功将多个外源蛋白基因

整合到浮萍基因组中，并使其表达出相应的目的产

物，而含有目的产物基因的质粒的构建成为推动浮

萍合成生物学进步的重要一环。美国的 BIOLEX 公

司以 L. minor 建立表达系统，成功表达了多种药用

蛋白。其中，干扰素 α2、人生长素、Fab 片段和单

克隆抗体所用表达载体为 pBMSP-3[63]，纤溶酶原所

用表达载体为 pBMSP-1[64]，启动子皆为 mas 启动子。

此外，自 2007 年以来，多个科研团队先后以青萍、

多根紫萍和芜萍建立表达系统。Sun 等 [59] 在 2007
年以 L. minor 8627 建立表达系统，所用表达载体为

pBI121，启动子为 CaMV 35S 启动子。Firsov 团队

于 2015 年以 L. minor L. 建立表达系统并成功表达了

含有流感病毒基质 2 蛋白胞外域 (extracellular domain 
of Matrix 2, M2e) 的融合蛋白 M130-β- 葡萄糖醛酸

苷酶 [47]，随后在 2018 年成功表达了含有肽 M2e 的

融合蛋白 RTB-M130[48]，所用表达载体皆为 pBI121，
启动子皆为 CaMV 35S 启动子。Rival 等 [52] 在 2008
年以 S. oligorrhiza 建立表达系统，所用表达载体为

pBIN+，启动子为 CaMV 35S 启动子。Khvatkov 等 [55]

在 2018 年以 W. arrhiza 建立表达系统，所用表达载

体为 pCamPPVcp，启动子为 CaMV 35S 启动子。  

6　浮萍生物合成产物

浮萍遗传转化体系和表达系统的陆续建立，使

得多种外源蛋白在浮萍中得以成功表达。Cox 等 [62]

于 2006 年在 L. minor 中表达了人单克隆抗体，为

生产人兽共患病病原体的治疗性蛋白提供了优化系

统。2007 年，Sun 等 [59] 在 L. minor 8627 中成功表

达了解纤维热酸菌的内切葡聚糖酶 E1，且其表达

量可达总可溶性蛋白的 0.24%。2008 年，Rival 等 [52]

在 S. oligorrhiza 中实现了抑肽酶的稳定表达，其表

达量为可溶性蛋白的 3.7%。2011 年，Ko 等 [57] 在

转基因浮萍 L. minor 中表达了猪流行性腹泻病毒的

保护性抗原，利用 PCR、RT-PCR 以及蛋白质印迹

分析验证转基因成功，这是动物传染病疫苗抗原在
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达系统 ( 简写为 LEX SystemTM)，能高水平且稳定

生产药用蛋白和单克隆抗体。其中，干扰素 α2 的

产量达培养液蛋白含量的 30% 以上；人生长素在

培养液中的含量为 609 mg/L ；Fab 片段在浮萍干重

中的含量为 8.62 g/kg，占总可溶性蛋白的 4% ；单

克隆抗体蛋白在浮萍干重中的含量为 5.6 g/kg，占

总可溶性蛋白的 2.8%[63] ；纤溶酶原占总可溶性蛋白

的 3.3%[64]。而法国LemnaGene公司用 Spirodela oligorhiza
建立表达系统 ( 简写为 LemnaGeneTM SA)，成功

转化表达了抗原、药物和工业用酶的编码基因，并

获得了疫苗、药用因子和食品添加剂等。浮萍生物

合成产物详细信息见表 2。

7　浮萍合成生物学的优势

浮萍作为植物合成生物学的底盘植物，相较于

大多数底盘植物具有一定的优势，是一种极具应用

潜力的表达系统。浮萍作为底盘植物主要具有以下

优势：(1) 浮萍主要以无性生殖为主，生长快，部

分品种 16~24 h 就可以繁殖一代 [66] ；(2) 浮萍在水

温高于 5 ℃的条件下即可生长，在温带至热带地区

能全年生长，可长期循环生产 [9] ；(3) 浮萍在低成

浮萍中的首次表达。2015 年，Firsov 等 [47] 通过农

杆菌介导的愈伤转化系统，在 L. minor L. 中成功表

达了含有肽 M2e 的 M130-β- 葡糖醛酸糖苷酶融合

蛋白，在转基因浮萍鲜重中的含量为 40 µg/g，与

病毒瞬时表达体系水平相当，为研制可食用的植物

性禽流感疫苗开辟了新途径。同年，Bertran 等 [65]

在 L. minor 中成功表达了一个来自禽流感病毒

H5N1 的血凝素合成基因，转基因浮萍来源的血凝

素可以作为生产高质量的抗 H5N1-HPAI 病毒注射

疫苗抗原的良好替代品。2018 年，Firsov 等 [48] 将

H5N1 的 M2e 基因成功转化进 L. minor L.，含有肽

M2e 的融合蛋白 RTB-M130 得到表达，在浮萍鲜重

中的含量为 0.25~2.5 µg/g，为可溶性蛋白总量的

0.0006%~0.01%，并在进行口服免疫的小鼠中检测

到了针对肽 M2e 的特异性抗体，为基于浮萍表达

系统生产抗禽流感的可食用疫苗提供了更多信息。

同年，Khvatkov 等 [55] 在 W. arrhiza 中成功表达人

粒细胞集落刺激因子，在 W. arrhiza 鲜重中含量达

到 35.5 mg/kg，为可溶性蛋白总量的 0.194%，为开

发基于 Wolffia 的表达系统奠定了基础。

此外，美国的 BIOLEX 公司以 L. minor 建立表

表2  浮萍生物合成产物
品种 遗传转

  化方法

产物 产量 载体 启动子 参考文献

Wolffifia arrhiza CTS 人粒细胞集落刺

  激因子

在浮萍鲜重中的含量为35.5 mg/
  kg，占总可溶性蛋白的0.194%

pCamPPVcp CaMV 35S
  启动子

[55]

Lemna minor 8627 CTS 解纤维热酸菌的

  内切葡聚糖酶E1
占总可溶性蛋白的0.24% pBI121 CaMV 35S

  启动子

[59]

Lemna minor CTS 融合蛋白RTB-M130
  (含M2e)

在浮萍鲜重中的含量为0.25~2.5
  µg/g ，占总可溶性蛋白的

  0.0006%~0.01%

pBI121 CaMV 35S
  启动子

[48]

Lemna minor - 血凝素 - - - [65]

Lemna minor L CTS M130-β-葡糖醛酸     
  糖苷酶

在浮萍鲜重中的含量为0.09~0.97
   mg/g，占总可溶性蛋白的

   0.12%~1.96%

pBI121 CaMV 35S
  启动子

[47]

Spirodela
  oligorrhiza

CTS 抑肽酶 占总可溶性蛋白的3.7% pBIN+ CaMV 35S
  启动子

[52]

Lemna minor - 单克隆抗体 在浮萍干重中的含量为5.6 g/kg,
  占总可溶性蛋白的2.8%

pBMSP-3 mas启动子 [62]

Lemna minor - 干扰素α2 占培养液蛋白含量的30%以上 pBMSP-3 mas启动子 [63]

Lemna minor - 纤溶酶原 占总可溶性蛋白的3.3% pBMSP-1 mas启动子 [64]

Lemna minor - Fab片段 在浮萍干重中的含量为8.62 g/kg,
  占总可溶性蛋白的4%

pBMSP-3 mas启动子 [63]

Lemna minor - 人生长素 在培养液中的含量为609 mg/L pBMSP-3 mas启动子 [63]



唐娅丽，等：浮萍合成生物学研究进展第2期 107

本的营养盐溶液和简单的环境条件下即可快速生

长，生产成本低 [8] ；(4) 浮萍在水面漂浮生长，易

于采收，也可进一步降低生产成本 [67] ；(5) 浮萍生

活在水环境中，可做到“不与粮争地”；(6) 利用

浮萍的根分泌系统可将目的蛋白直接分泌到培养

液中 [68]，由于培养液成分简单，从而简化了表达产

物的分离和纯化步骤，极大地降低了生产成本；(7)
浮萍只含少量或不含木质素 [69-70]，细胞壁易破碎，

产物易提取；(8) 与其他植物只有部分器官可用于

目的蛋白生产相比，浮萍整个植株都可投入生产；(9)
浮萍可食用，在口服疫苗方面应用前景广阔 [71]；(10)
浮萍作为植物合成生物学的底盘植物，表达的目的

蛋白不易被人和动物病原微生物感染，提高了表达

产物的安全性 [8, 72]。

8　展望

为了推动浮萍合成生物学的发展，应加快进行

更多浮萍科植物的基因组和转录组的测序，提供更

丰富的遗传背景。此外，针对不同浮萍品种开发高

效稳定的遗传转化体系对于浮萍合成生物学的发展

也十分重要。然而，浮萍作为植物合成生物学的底

盘植物，在外源蛋白的生产中存在如下问题有待解

决：(1) 外源蛋白能否在细胞质中进行正确的折叠

与修饰；(2) 能否建立适宜的技术途径，进一步优

化表达载体，进而获得稳定的转基因植物与外源蛋

白，以及能否建立良好的生产规范，优化表达产物

提取和纯化流程以及最终产物的质量控制等，从而

降低生产成本；(3) 能否实现大规模的标准化生产。

就目前而言，浮萍合成生物学真正走向产业化任重

而道远。但是，通过研究者的持续努力，相信在不

久的将来，随着浮萍高通量测序数据的大量积累，

针对更多浮萍品种的高效稳定遗传表达体系被成功

建立，最终一定会形成经济适宜的浮萍合成生物学

“上下游”产业链，浮萍合成生物学将具有更加广

阔的应用前景，带来巨大的经济和社会效益。
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