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生物设施平台及其工业应用

赵国淼1，2，杨鑫1，2，张媛1，2，王靖1，2，谭剑1，2，魏超1，2，周娜娜1，2，李凡1，2，王小艳1，2

（1 中粮营养健康研究院有限公司，北京 102209； 2 营养健康与食品安全北京市重点实验室，北京 102209）

摘要：传统菌株改造和筛选实验存在操作烦琐、耗时、易错、难以规模化等问题，生物设施平台将自动化、

机器人技术、数据分析与生物研究相结合，通过导轨和机械手臂实现自动化操作，提高了实验操作的稳定性，

通过缩小培养体积 （微孔板或微液滴），提高了培养和筛选通量，解决了上述问题，大大提高了研发效率。本

文简单介绍了自动化设施平台的发展和常见的高通量检测方法，重点介绍了中粮营养健康研究院的自动化设

施平台，并结合开展的项目叙述了平台在生物燃料菌株开发、传统酿造菌株筛选、酶的定向进化和筛选等领

域的应用，可以预见自动化和高通量化在菌株改造和筛选方向巨大的应用价值。实验室自动化是涉及机械工

程、自动化、计算机和生命科学等学科的交叉领域，需要各方面共同努力，才能推动实验室向更高程度的自

动化和智能化方向发展。
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Abstract: Traditional methods for strain isolation and improvement can be cumbersome, time-consuming, error-

prone, and difficult to scale up, leading to inefficiencies in research and development workflows. With the integration 

of automation and robotics technology, biofoundry can achieve automated operations through guide rails and robotic 

arms, leading to improved stability and precision of experimental operations. Additionally, by utilizing smaller 

cultivation volumes, such as microplates or droplets, the cultivation and screening throughput can be increased, 

addressing the currently existing issues of traditional methods. This can greatly improve research and development 

efficiency, allowing for the testing and optimization of large numbers of microbial strains or genetic variants in a high-

throughput manner. The biofoundry encompasses interdisciplinary fields such as mechanical engineering, automation, 
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computer science, and life sciences. The collaboration among these fields is crucial for the development and 

advancement of laboratory automation. By leveraging automation and high-throughput technologies, the field of strain 

isolation and improvement can benefit from increased efficiency, improved reliability, and scalability. These 

advancements can accelerate the progress of microbial strain engineering for various applications in biotechnology, 

medicine, agriculture, and energy production. This paper briefly introduces the composition and classification of the 

biofoundry, the high-throughput detection method, and focuses on the high-throughput screening platform built by the 

research team from Nutrition & Health Research Institute, COFCO. In combination with the projects carried out, it 

introduces the application of the high-throughput screening platform in the fields of biofuel strain development, 

traditional brewing strain screening, feed substitute antimicrobial screening, directed evolution and screening of 

enzymes, etc.

Keywords: biofoundry; automation; high-throughput screening; strain improvement; industrial microorganism

目前，工业微生物已经广泛应用于抗生素、

生物能源、酶制剂、生物塑料等的生产［1-2］。由于

天然微生物对工业环境耐受性差、目标产物产量

低等原因，需要根据目标产物和发酵环境对天然

微生物进行复杂的改造和构建，才能满足工业发

酵过程目标产物的高产出要求［3-5］。早期工业微生

物的改造主要通过非理性诱变育种技术获得目标

产物的高产菌株，由于有益突变概率低，导致非

理性诱变方法效率较低［6］。随着对基因表达和细

胞调控认识的深入，发展出了利用重组DNA技术

对生物体中已知的代谢途径进行有目的的设计，

并对细胞内的基因网络进行调控和优化的理性设

计方法［7］。与随机筛选驯化菌种或有限的理性设

计不同，合成生物学将“设计-合成-测试-学习”

（design-build-test-learn， DBTL）理念引入到生物

学领域，对生物体进行自下而上的设计、改造，

甚至从头合成具有特定功能的“人造生命”［8］。

获得多样化的突变文库和实施高通量筛选是

菌株改造的关键，突变库越大越多样化，筛选到

具有所需表型菌株的机会就越高［9］。自动化和高

通量筛选方法对于处理大型突变文库和实现高效

筛选过程至关重要［10］。自动化操作可以简化和标
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准化突变文库的生成和筛选过程，最大限度地减

少人为错误，减少劳动密集型任务，使研究人员

能够处理更大、更复杂的突变体库，如高精度、

高可重复性和高效率地执行DNA操作、基因编辑

和菌株培养等任务［11］。高通量筛选方法，如基于

液滴的微流体或其他自动筛选方法，允许以高通

量的方式平行筛选多个突变体，极大提高了筛选

到具有所需特征菌株的概率［12］。生物设施平台

（biofoundry）亦称为生物铸造厂，是将自动化和高

通量筛选方法相结合，通过快速生成和筛选不同

的突变体库来加快菌株改造进程的研究平台［13］。

生物设施平台针对传统人工实验操作烦琐、耗时、

易错、难以规模化等问题，提升了合成生物实验

对象、方法、技术的标准化和模块化水平［14］。本

文首先总结了国内外合成生物设施平台的发展，

概括了高通量筛选平台的检测方法，最后从功能

和实际使用场景出发，对中粮营养健康研究院生

物设施平台的工作进行了总结。

1 生物设施平台

生物设施平台旨在通过自动化和高通量的设

备，加速合成生物学的研究和成果转化。在过去

的 10 年时间里，世界各地的研究机构一直在建

立各自的自动化设施平台［15-16］。伊利诺伊大学的

iBioFAB （Illinois Biological Foundry for Advanced 

Biomanufacturing）和爱丁堡大学的EGF（Edinburgh 

Genome Foundry）是其中自动化程度和整合度均

较高、比较有代表性的自动化合成生物设施平台。

iBioFAB是世界上第一个用于合成生物学应用的自

动化系统（图 1），该系统包含 3个液体处理设备，

为了实现无人值守的自动化操作，iBioFAB还包含

了用于自动化标准实验室任务的仪器：离心机、

条形码贴标机、试剂分配器、PCR 仪、微孔板热

封机、微孔板撕膜机以及多个微孔板振荡器，可

以通过定制化的工作流程实现批量化操作［18］。

2019 年， iBioFAB 融入人工智能/机器学习形成

了 BioAutomata，实现了 DBTL 的闭环全自动流

程，大大提高了高产番茄红素细胞的筛选效率［19］。

2022 年 5 月 ， 基 于 iBioFAB 的 端 到 端 平 台

“PlasmidMaker”，实现了质粒构建的多功能化、自

动化和高通量化［17］。

为了加强交流，推动自动化设施平台的发展，

2019年 5月，来自全球 8个国家的 16个科研单位共

同发起成立了“全球合成生物设施联盟”（Global 

Biofoundry Alliance，GBA），旨在世界范围内开

发、推广和支持非商业生物铸造厂；加强生物铸

图图1　　伊利诺伊大学的自动化实验室 iBioFAB平台（https：//www.igb.illinois.edu/iBIOFAB）

Fig.1　　Illinois Biological Foundry for Advanced Biomanufacturing (iBioFAB)
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造厂之间的合作和沟通；共同应对技术、运营和

其他类型挑战；提高非商业生物铸造厂的可见性、

影响力和可持续性；以及探索具有全球相关性和

社会影响力的重大挑战合作项目。为了实现这些

目标，GBA在联盟成员之间进行协调，促进基础

设施、标准协议、最佳路径、生物部件和数据

的共享。截至 2023 年 4 月，GBA 成员已达 32 个

（https：//www.biofoundries.org），其中有 5 家单位

来自中国，分别是中国科学院深圳先进技术研究

院、中国科学院天津工业生物技术研究所、天津

大学合成生物学前沿科学中心、国家蛋白质科学

中心（上海）和浙江大学杭州国际科创中心。值

得注意的是，国内很多设施平台尚未加入到GBA

联盟，如武汉生物技术研究院的高通量筛选平台、

华大生命科学研究院的空间多组学联合研发平台、

蓝晶微生物的 Synbio OS平台、大连化物所的能源

生物技术平台等。近几年国内合成生物产业呈现

爆发式增长，其中不乏打造自动化、高通量技术

平台的平台型合成生物公司，如恩和生物、欣贝

莱生物、态创生物、酶赛生物、惠利生物、衍进

科技、元腾生物等。

基于在传统饮食健康、农产品精深加工等领

域的技术基础及产业布局，中粮营养健康研究院

（以下简称中粮研究院）搭建了微生物改造的自动

化和高通量技术平台，主要开展传统发酵微生物

的诱变及筛选、工业微生物的改造和筛选，以及

酶的定向进化和筛选等方面的研究，致力于打造

专业的工业微生物改造和产业转化的开放性平台。

该平台以两台移液工作站为基础，通过机械手臂、

导轨、传送带等将高速振荡培养箱、PCR 仪、封

膜机、撕膜机、离心机、酶标仪等设备整合成一

个整体（图 2）。实验室同时配有Qpix450高通量菌

落挑取工作站、96孔电转化仪、24通道核酸/蛋白

毛细管电泳仪、多孔板摇床等离线设备，实现了

菌株的自动化改造、高通量微孔板培养、检测和

筛选（图 2）。目前该平台积极参与了自动化系统

在合成生物学领域的研究，实现了多种工业微生

物（如大肠杆菌、乳酸菌、谷氨酸棒杆菌、酿酒

酵母、枯草芽孢杆菌等）的自动化基因操作，克隆

挑取通量达到103个/时，复杂质粒的多模块化组装通

量达到 100个/时，质粒提取通量达到 500个/天［20］。

在服务于项目研发过程中，该平台积累了大量的

自动化实验流程、高通量检测和筛选方法，大大

拓展了平台的服务能力。

2 高通量检测方法

菌种进化工程成功的关键是获得多样性的突

变文库和开发高通量的筛选方法。突变体库构建

的方法已经非常成熟，能否开发有效的检测方法

成为了菌种进化成功的瓶颈。为了达到通量和精

度的平衡，检测方法往往由通量高、精度低的初

筛，以及通量低、精度高的复筛进行组合，常见

图图2　中粮营养健康研究院自动化设施平台

Fig. 2　Automated biofoundry at COFCO
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的筛选方法有基于颜色或荧光的筛选、基于细胞

生长的筛选和基于生物传感器的筛选［21］。基于颜

色和荧光的筛选方法可以针对某些产物本身带有

的色素或荧光进行筛选，如番茄红素［22］、β-胡萝

卜素［23］和虾青素［24］等，是最简单也是最直观的

一种筛选方法。如果产物无色或缺乏荧光性质，

可以添加外源试剂或酶，将产物转化为有颜色或

荧光的化学物质进行筛选［25-27］。基于生长的筛选主

要利用突变体在特定环境中的耐受性［28-31］，或营养

缺陷型菌株对培养环境的要求进行筛选［32-35］。基于

生物传感器的筛选方法是将微生物对特定代谢物

的响应转换为荧光等信号进行检测［36］，主要包括

基于转录因子的生物传感器［37-39］、基于核糖体开关

的生物传感器［40-42］和基于荧光共振能量转移的生

物传感器［43-45］。

除此之外，根据不同的分类方法，常见的筛选

方法还包括微孔板筛选（microtiter plate，MTP）、

流式细胞筛选（fluorescence-activated cell sorting，

FACS）和液滴微流控筛选（droplet-based microfluidics，

DMF）［46］。颜色和荧光信号可以直接在微孔板中进

行读数，筛选通量为 106个/天。对于细胞内荧光，

可以结合FACS根据其荧光强度将特定细胞群分离

出来，筛选通量高达108个/时［47］（表1）。

DMF是近年来发展起来的一种基于微芯片的高

通量检测技术［51］，筛选通量为 108个/天。DMF利用

互不相容的液相产生分散的微液滴，并对微液滴进行

单独培养和检测，具有体积小、比表面积大、独立无

交叉污染、可控性好、通量高等优势，在微生物改

造、细胞分析和药物筛选等领域具有巨大的应用潜

力［52］。根据不同液滴参数，DMF 检测方法还可

以分为基于吸光度的 AADS（absorbance-activated 

droplet sorting）［53］、基于荧光的 FADS（fluorescence-

activated droplet sorting）［54］、基于电化学信号的ECDS

（electrochemical-based droplet sorting）［55］、基于拉曼

的RADS（raman-activated droplet sorting）［56］、基于

细胞密度的 IADS（image-activated droplet sorting）［57］、

基于质谱的 MADS（mass-activated droplet sorting）

等［46，58］。但是由于商品化的微流控检测分选装置

较少，目前相对成熟的高通量细胞（颗粒）分选

方法主要是FACS［51］。

3 中粮自动化设施平台的应用

3.1 生物燃料菌株开发

以玉米为原料发酵生产燃料乙醇是调节粮食

供求，处置超期超标粮食的有效手段。燃料乙醇

生产过程中，作为细胞工厂的酿酒酵母菌株在发

酵过程中面临高浓度底物、低 pH、高温、高乙醇

等多重胁迫［59］，严重影响了酿酒酵母菌株的发酵

性能，需要对菌株的多重胁迫耐受性进行改造。

由于工业微生物生长环境和菌体细胞代谢调控复

杂，传统菌株改造方法在提升工业菌株鲁棒性的

研究中收效甚微［31］。利用高耐受性菌株在多重胁

迫环境中存活并生长更快，而低耐受性的细胞将

死亡或表现出生长抑制的原理，可以将菌株对多

重胁迫环境的耐受性与菌株生长性能耦合，通过

模拟实际发酵过程中的多重胁迫环境，建立特定

环境中菌株生长量与乙醇产量耦合的高通量筛选

体系［60］。该系统包括基因回路设计、自适应进化、

高通量筛选、发酵和数据分析。首先通过自动化

平台随机组合抗胁迫调控元件并将其整合到工业

酿酒酵母中，然后在高通量筛选平台上筛选 37℃

条件下表现较好的元件组合。通过对挑选出的元

件组合进行测序获得元件组合信息，并将其随机

整合到酵母基因组中，然后在高通量平台上进行

工业物料条件下的筛选。对筛选得到的优势菌进

行ARTP诱变，然后在高通量平台上模拟多重胁迫

环境进行筛选，并最终获得优势菌株（图 3）。通

过多轮实验室发酵验证优势菌株的发酵性能，在

获得稳定结果后拿到工厂中进行中试发酵验证。

结果显示，与出发菌株相比，乙醇产量提高了

7%，残糖量下降了 65%。在乙醇产率、糖醇转化

率、耐高温、耐高浓度乙醇方面工程菌株都优于

现有的工业菌株［20］。

表表1　　三种筛选方法对比

Table 1　　Comparison of three screening methods

筛选方法

MTP[48]

FACS[49]

DMF[50]

检测信号

吸光度和荧光强度

荧光强度

荧光强度、拉曼光谱、吸光度、质谱

灵敏度

一般

高

高

通量

106个/天

108个/时

108个/天
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3.2 传统酿造菌株筛选

我国传统酿酒方法是利用几种、甚至几十种

微生物共同发酵，如糖化菌（主要是曲霉和根霉）

将淀粉水解成糖，酒化菌（酿酒酵母等）把糖发

酵成酒精，细菌（杆菌、丁酸菌、己酸菌等）产

生一些芳香类物质。不同的酿造工艺，以及酿酒

原料、小曲、大曲、麦曲、酒药、酒醅、窖池等

富含的功能微生物共同决定了酒体风味、香型和

品质。由于针对传统酿造菌株主要采用紫外诱变、

ARTP 诱变和航天诱变等方法获得菌株的突变体

库，我们主要用生物设施平台进行微孔板筛选方

法的建立和菌株筛选（图4）。

黄酒是最古老的酒种之一，但黄酒中较高的

生物胺含量常造成饮用者酒后不适，通过降低黄

酒中生物胺的含量，可以有效改善饮后感。利用

生物胺与显色剂 TNBS 反应，产物在 340 nm 处有

明显吸收峰特征，通过酶标仪对微孔板中乳酸菌

发酵产生的生物胺进行检测，实现生物胺的高通

量检测［60-61］。基于此种检测方法，夏冰等［61］采集

了绍兴黄酒厂的浸泡过程浆液，用碳酸钙乳酸菌

选择性培养基分离乳酸菌，通过微孔板进行高通

量的发酵培养，于 386株乳酸菌中筛选得到一株植

物乳杆菌，应用于黄酒酿造过程，生物胺含量下

降了 52.47%。在黄酒酿造过程中，由酿酒酵母代

谢产生的 α-酮酸可经过脱羧、脱氢生成高级醇，

高级醇亦是引起饮用者头晕、头胀的物质，通过

控制酿酒酵母高级醇的产量可以有效改善白酒风

味。利用高级醇经浓硫酸脱水后生成不饱和烃，

不饱和烃与对二甲氨基苯甲醛发生缩合反应，生

成紫红色化合物，且在一定范围内高级醇的量和

紫红色物质颜色的深浅程度成正比关系，可以对

微孔板中酿酒酵母发酵产生的高级醇进行定量检

测［62-63］。运用此筛选方法成功获得了一株酿酒酵

母，在保证酒精度的同时，总高级醇的含量降低

了52.54%（未公开）。

四甲基吡嗪是影响酱香白酒风格的活性健康

因子，乙偶姻是合成四甲基吡嗪的重要前体，

丁子元和杨鑫等［63-64］建立了基于前体乙偶姻的

Voges-Proskauer（V-P）反应显色筛选方法，通过

ARTP和航天诱变联合建立突变体库，筛选获得一

图图3　工业酿酒酵母的多重胁迫耐受性改造

Fig.3　Improvement of Saccharomyces cerevisiae for multiple 

stress tolerance

图图4　高通量平台在传统菌株筛选中的应用

Fig. 4　Application of high-throughput platform in traditional strain screening
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株高产四甲基吡嗪的枯草芽孢杆菌，四甲基吡嗪

产量提升了78.8%。

酿酒酵母作为葡萄酒酿造过程中的关键微生

物之一，直接影响着葡萄酒的风味［65］。刘沛通

等［66-68］于不同葡萄酒产区采集葡萄表皮、土壤、

葡萄枝等样品进行本土酿酒酵母的分离，建立了

渗透压耐受、乙醇耐受、SO2耐受、pH耐受、温度

耐受性、酶活性及产H2S能力的高通量评价方法，

于 329株酿酒酵母中筛选获得性能优良的BC60258

和BC60268菌株，并开展了白葡萄品种“雷司令”

和红葡萄品种“西拉”的中试酿造试验，发酵速

率与商业酵母趋势一致，酿造的葡萄酒有机酸含

量、挥发性物质、香气特征均优于商业菌株。

3.3 酶的定向进化和筛选

酶和细胞工厂是工业生物技术的核心，在各

个领域发挥着不可或缺的作用。为了提高酶的性

能，通常要对天然酶和细胞进行改造，以提高其

催化效率、稳定性和选择性［69］。高通量筛选方法

允许快速测试大量酶或细胞变体，使研究人员能

够广泛探索并选择最有前景的变体进行进一步优

化或应用。灵敏可靠的高通量筛选方法对酶和细

胞工厂工程的成功至关重要。

甜菊糖是新一代低能量代糖，由于其在代谢

方面的优良表现以及高食品安全性，在世界范围

内得到广泛应用。甜菊糖是多种甜菊糖苷的混合

物，所有甜菊糖苷都以甜叶醇为核心骨架，在糖

基转移酶的作用下在甜叶醇的 C13-羟基（R1 位）

和C19-羧基（R2位）位置分别连上不同个数的葡

萄糖苷，形成不同的甜菊糖苷。不同的甜菊糖苷

单体在甜度水平、口感和功能活性上表现不同，

但由于单体之间差异极小，导致不同甜菊糖苷单

体分离难度加大［70］。甜菊糖苷类化合物中甜菊苷

和莱鲍迪苷A（rebaudiosidea A，RA）在甜叶菊中

含量相对丰富，都具有高甜度，但口感上有后苦

味，相比之下莱鲍迪苷 D（rebaudiosidea D，RD）

具有更好的口感特性。然而甜叶菊中 RD含量低，

仅占干叶重 0.5%左右，从甜叶菊中分离提纯，产

量低，生产成本高，无法满足市场需求。葡萄糖

基转移酶 EUGT11 能够催化 RA 生成 RD，但是酶

的活性较低。针对这种情况，祁飞等［71］开发了一

种通过易错 PCR技术及高通量筛选提高葡萄糖基

转移酶EUGT11酶活的方法（图 5），对EUGT11基

因序列进行了分析，对关键位点的基因序列进行

了随机突变，然后在大肠杆菌中对突变体库进行

图图5　生物设施平台EUGT11酶定向进化和筛选中的应用

Fig. 5　Application of the biofoundry in directed evolution and screening of EUGT11
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表达，用粗酶液对RA和UGDP底物进行转化，通

过二级质谱鉴定筛选方法对生成的甜菊糖苷单体

进行精确鉴定，进而耦联 EUGT11 的活性。经过

14轮的易错 PCR和高通量筛选， EUGT11的活性

提高了38倍。

玉米赤霉烯酮（zearalenone，ZEN）和呕吐毒

素（vomitoxin，DON）主要污染玉米、小麦等粮

食作物，且由于分布广、毒性大、在加工过程中

不易被破坏、残留时间长等问题，使ZEN和DON

成为全球普遍关注的真菌毒素。目前ZEN和DON

检测方法如胶体金试纸条、酶联免疫试剂盒、免

疫亲和柱-高效液相色谱、液质联用法等存在检测

精度、操作复杂、检测成本等问题，现有的微生

物降解方法降解时间长、效率低，生物酶温度和

酸碱度耐受性差，无法适用于高通量的检测。谭

剑和赵国淼等［72-73］开发了基于孔板筛选的ZEN和

DON 降解酶的高通量筛选方法，筛选通量达到

1000株/天（图 6）。首先通过挖掘降解酶的基因序

列，构建了 ZEN 和 DON 降解酶的随机突变体库，

通过在大肠杆菌中进行蛋白表达，用粗酶液对

ZEN和DON底物进行降解，通过底物荧光值的下

降耦联降解酶的降解效率，经过定向进化和对

12 000株突变体的筛选，ZEN降解酶在 50 ℃和 pH 

5.0 条件下降解率达到 52%，较出发菌株提高了

2.7 倍（未发表）。通过对 1200 株突变体的筛选，

使DON降解酶在 40 ℃和 pH 5.0条件下的降解率提

高了1.6倍（未发表）。

4 挑战与展望

生物自动化设施是高通量和自动化生物研发

的集成平台，加速了生物技术的发展和生物产品

的开发。但生物自动化设施未来的发展可能存在

以下几个方面的挑战：①生物系统的复杂性，生

物本质上是复杂的，具有复杂的基因调控网络、

细胞代谢过程和动态的相互作用，开发高通量基

因-表型关联的自动化系统仍然具有挑战性；②标

准化和可重复性，确保不同生物基础平台和实验

的结果一致且可重复，对于可靠的研发至关重要，

协议、工作流程和数据格式的标准化是生物基础

操作中的一个主要挑战；③数据管理和分析，高

通量和自动化的生物学研究生成大量数据，包括

组学数据、成像数据和实验原始数据，高效的数

据管理、集成和分析对于理解和促进生物基础工

作流程中的数据驱动决策至关重要；④跨学科合

作，生物设施平台需要来自生物学、工程、自动

化和数据科学等各个领域的专家之间的合作，由

于语言、方法和观点的差异，弥合这些跨学科的

差距和促进有效的合作可能具有挑战性；⑤成本

和可扩展性：建造和维护生物基础设施通常是昂

贵的，而生物基础设施的可扩展性以适应更大的

项目或多个用户可能是一个挑战，实现具有成本

效益和可扩展性的生物基础设施运营对于更广泛

的获取和利用至关重要。

尽管存在这些挑战，但生物设施平台的发展

前景还是令人兴奋的，主要包括：①加速研发，

生物设施平台通过实现高通量和自动化的实验、

优化和筛选，可以显著加快生物技术的研发进程，

从而更快地发现和优化酶、细胞和其他生物成分；

②创新和定制，生物设施平台为创新和定制提供

了一个平台，使研究人员和公司能够为各种应用

开发和优化独特的生物解决方案，包括医学、农

图图6　生物设施平台在真菌毒素降解酶定向进化和筛选中的应用

Fig. 6　Application of biofoundry in directed evolution and screening of mycotoxins degrading enzymes
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业、环境保护和工业流程；③可再现性和标准化，

生物设施平台可以通过开发和实施标准化的协议、

工作流程和数据格式，从而产生更可靠和稳健的

结果，进而有助于提高生物研究的可再现性与标

准化；④数据驱动决策，生物设施平台可以产生

大量数据，可以对这些数据进行分析，从而获得

见解并为研发决策提供信息，数据驱动的方法可

以帮助优化流程，提高性能，并指导未来的研究

方向；⑤协作和知识共享，生物设施平台促进来

自不同学科的专家之间的协作，促进知识共享、

思想交流和协作解决问题，从而促进生物技术的

协同进步。

总之，尽管面临挑战，但通过加速研发、创

新、再现性、标准化、数据驱动决策、协作和知

识共享等，生物设施平台在推进生物技术方面仍

具有重大前景。自动化、数据科学和跨学科合作

的持续进步有望进一步推动未来生物设施平台的

开发和应用。
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