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摘要: 芳香族化合物是一类含有芳香环结构的有机小分子，主要产生于植物和微生物，也可以化学合成，在化

学、材料和生命科学等领域具有重要的应用价值。本文介绍了芳香族化合物的生物合成途径和合成生物学方

法，综述了其在生物育种中提高植物的香味、类黄酮和培育抗除草剂、低木质素种质等方面的应用，并对合成生

物学在芳香族化合物研究中的未来前景进行了展望。
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Abstract: Aromatic  compounds  are  organic  small  molecules  that  contain  one  or  more  aromatic  rings  in  their
structures.  They  are  mainly  produced  by  plants  and  microorganisms,  but  can  also  be  synthesized  chemically.
Aromatic  compounds  have  important  applications  in  chemistry,  materials  and  life  sciences.  This  review
summarized the biosynthesis pathways and synthetic biology of aromatic compounds, as well as their potential
uses  in  improving  the  aroma,  flavonoid  content,  herbicide  tolerance,  and  lignin  reduction  of  plants  through
biotechnology. The future prospect of synthetic biology in the research of aromatic compounds was discussed.
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芳香族化合物是一类具有芳香性质的有机小

分子，包含 1 个或多个芳香环结构。这些分子在食

品、化妆品、医药等领域具有重要的作用。芳香族

化合物可以从植物、微生物和化学合成等多种来源

获得，但由于其种类繁多、结构复杂、生物活性差异

大以及受环境影响和资源限制等因素，传统的生产

和利用方式难以满足人们对芳香族化合物的需求。

因此，合成生物学作为一种新兴的跨学科领域，为
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芳香族化合物的研究和应用提供了新的思路和方

法，也是生物育种中的一条有效途径。合成生物学

在芳香族化合物方面的应用主要包括 2 个方面：一

是利用微生物或植物作为代谢工程平台，对芳香族

化合物的生物合成途径进行优化或重构，提高芳香

族化合物的产量和质量；二是在植物中对芳香族化

合物的生物合成进行优化和改造，通过合成生物学

技术，可以对植物中芳香族化合物进行定向调控和

改良，从而提高作物的抗逆性、抗病性，改善营养价

值和食味品质等，实现其在植物育种中的利用。本

文介绍了芳香族化合物及合成生物学，重点综述芳

香族化合物在生物育种中的研究进展。

 1   芳香族化合物及生物合成

 1.1    芳香族化合物的来源及用途

芳香族化合物是一类化学性质稳定且具有芳

香性质的有机分子，通常含有一个或多个芳香环结

构。这些分子的共轭 π 电子体系使其具有稳定性和

芳香性质[1]。芳香族化合物的种类非常多，包括苯、

萘、吡啶、吡咯和噻吩及其衍生物等 (图 1)。其中，

苯是最简单的芳香化合物，苯环上每个碳原子都与

一个氢原子相连形成一个六元环结构。苯环的 π电
子构成一个连续的电子体系，使其具有很强的稳定性[2]。

在某些情况下，含有苯环或其衍生物结构的化合物

也能被归类为芳香族化合物。除苯环外，还有许多

其他类型的芳香环，它们的共轭 π 电子体系和化学

性质与苯环有所不同，但它们都具有芳香性质。萘

是由 2 个苯环融合而成的多环芳香化合物，比苯更

活泼，更容易发生各种反应[3]。吡啶则是一种含有

1个六元杂环的芳香化合物，由于含有 1个氮原子，

使其具有许多特殊的物理和化学性质[4]。芳香族化

合物是有机化学研究中的重要组成部分，其多样的

结构和广泛的应用使其在化学、材料和生命科学等

领域具有重要的地位。

芳香族化合物可以从多种来源获得，包括植

物、微生物和化学合成等。植物中的许多挥发性油

和香料都富含芳香族化合物，如薄荷 Mentha haplocalyx
Briq.中的薄荷醇和茉莉花 Jasminum sambac (L.)

Ait 中的苯乙醇等[5-6]。微生物也是一种重要的芳香

族化合物的生产来源，例如，青霉菌 Penicillium 和

链霉菌 Streptomyces sp.等微生物可以合成多种芳香

族化合物[7]。此外，化学合成也是获得芳香族化合

物的另一种重要途径，包括从原料中提取或通过化

学反应合成等多种方式[3]。

芳香族化合物在食品、化妆品、医药等许多领

域都有广泛的应用。在食品工业中，芳香族化合物

被广泛用作食品添加剂，如香料和香精等，以赋予

食品独特的香味和口感[8-9]；一些芳香族化合物还具

有抗菌、抗氧化和消炎等生物活性，在食品中可以

使用这些芳香族化合物作为天然防腐剂来保证食

品的新鲜度和品质，同时还能增加食品的营养和保

健功能[10-11]。在化妆品领域，许多芳香族化合物被

广泛用于制造香水、洗发水、护肤品等产品[12]；芳香

族化合物还用于制作芳香疗法精油，广泛应用于舒

缓压力、缓解焦虑等方面[13]。在医药领域，芳香族化

合物被广泛用于治疗各种疾病[14]。

 1.2    合成生物学及应用

合成生物学是一种利用基因工程、代谢工程和

人工合成细胞等技术，设计和构建具有新功能的生

物系统学科[15]。它致力于设计和构建新的生物系统

和生物器件，以实现有用的功能。合成生物学通过

将生物学、工程学、计算机科学和物理学等多学科

的知识和方法融合，开发出更加可控、可重复和可

预测的生物系统，为解决生物技术、能源、环境等领

域存在的问题提供新的解决方案和新的工具。合成

生物学的研究内容包括合成生物系统的设计原理、

生物元件的开发策略、合成基因组的构建方法、代

谢途径的优化技术等[16]。基因工程是合成生物学中

最为基础和核心的技术之一，它可以通过人工合成

或改造生物体的基因组来控制生物系统的行为[17]；

代谢工程则是通过基因调控和代谢途径的改造来

构建新的代谢网络，从而实现对代谢产物的高效生

产[18]。在合成生物学的应用中，可以利用基因工程

和代谢工程技术构建具有特定功能的微生物或植

物，例如合成新的代谢产物、制备高效的酶催化体

系等。合成生物学在医药、环境保护、能源和食品

等领域都具有广阔的应用前景[19-20]。

合成生物学为芳香族化合物的生产提供了新

思路和新途径[21]。传统的化学合成芳香族化合物的

方法不仅需要消耗大量的能源和化学试剂，还会产

生大量的污染物，对环境造成极大的破坏。采用合

成生物学的方法，利用微生物或植物生产芳香族化

合物，不仅可以降低生产成本，还可以减少对环境
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图 1    部分具有共轭 π 电子体系的芳香环

Fig. 1    Some aromatic rings with conjugated π electron
systems
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的负担，对于解决工业生产中的环境和经济问题具

有重要意义[22]。此外，利用合成生物学的方法，可以

对芳香族化合物的生物合成途径进行精准的调控

和优化，从而提高生产效率和产物品质，拓展产物

种类。例如，通过基因工程和代谢工程技术，可以

改造菌株或植物的代谢途径，增加芳香族化合物的

产量和品质；还可以构建新的代谢途径，实现对新

型或稀有芳香族化合物的生产。

 1.3    芳香族化合物的主要生物合成途径−莽草

酸途径

莽草酸途径又称分支酸途径，是生物合成芳香

族氨基酸和其他芳香族化合物的重要途径[23]。莽草

酸途径存在于细菌、真菌和植物等多种生物中，但

在动物中却不存在。所以，对于动物而言，该途径

中的一些代谢产物是必需的营养素[24-25]。莽草酸合

成的 2种初始底物是磷酸烯醇式丙酮酸 (PEP)和赤

藓糖−4−磷酸 (E4P)，PEP 来自糖酵解与糖异生途

径，E4P 则来自卡尔文循环与磷酸戊糖途径。1 个

E4P 分子和 2 个 PEP 分子首先在 DAHP 合成酶的

催化下合成为 3−脱氧−D−阿拉伯庚糖酮酸−7−磷
酸 (DAHP)，并释放 1 个磷酸；DAHP 再在 DHQS
的催化下环化为 3−脱氢奎尼酸 (DHQ)；DHQ 在

DHD 的催化下脱水形成 3−脱氢莽草酸 (DHS)；之
后，在 SDH的催化下，DHS消耗掉 1个 NADPH还

原为莽草酸 (SHK)[26]。 接下来，SHK在莽草酸激酶

的作用下消耗 ATP磷酸化为莽草酸−3−磷酸 (S3P)；
S3P再在 EPSP合成酶的催化下与 PEP结合形成 5−
烯醇式丙酮酸莽草酸−3−磷酸 (EPSP)。而 EPSP 则

在分支酸合成酶的催化下去掉 1 个磷酸基团生成

分支酸 (CHR)(图 2)。从分支酸开始就可以合成芳

香族氨基酸 AAAs(L−络氨酸、L−苯丙氨酸、L−色氨

酸)，也可以通过其他支路合成多种有机化合物，如

生育酚、维生素 B9、木质素、异黄酮、香豆素、香草

醛、苯甲酸衍生物等[27-28]。

在大多数细菌中，莽草酸途径的主要功能是为

蛋白质合成提供芳香族氨基酸。这一途径在细菌中

得到了广泛的探索，部分原因是该途径在食品和医

药工业中具有重要应用价值，例如，可以利用该途

径生产食品添加剂香豆素、流感药物“达菲”和止

痛药“吗啡”等[29]。

在植物中，阐明莽草酸途径的代谢和调控机制

也至关重要。据估计，来源于莽草酸途径的木质素

是植物细胞壁中含量最高的生物聚合物之一，约占

生物圈有机碳的 30%[30]。这一途径在植物发育以及

与环境的相互作用中也发挥着广泛的调节作用，因

此，植物必须微调莽草酸途径的活性，以控制丰富

多样的芳香化合物的产生，并协调复杂的发育和生

理过程[31]。

DAHPS 是催化莽草酸途径第一步反应中控制

植物碳代谢流向芳香族天然产物生物合成的关键

酶。DAHPS 可分为 I 型和 II 型 2 种形式，I 型和

II型 DAHPS序列相似性较低但具有相似的三维结

构，大多数微生物具有 I型酶，而 II型 DAHPS则存

在于光合生物及少数的真菌和细菌中。陆生植物中

通常存在多种 DAHPS 亚型，这与植物可产生多种

芳香族化合物的进化方向相一致[28,32]。在细菌中，

DAHPS 受到芳香族氨基酸产物的反馈抑制[33-34]。

不同生物的 DAHPS 反馈抑制机制有所不同，在拟

南芥 Arabidopsis thaliana (L.) Heynh中，DAHPS受

到下游产物酪氨酸、色氨酸、芳基丙氨酸、咖啡酸和

分支酸等的反馈抑制[35]。因此，通过突变 DAHPS
与抑制剂的结合位点可以解除这种反馈抑制，增加

DAHPS的活性。例如，在大肠埃希氏菌 Escherichia
coli 中，将 AroG第 175位的亮氨酸 (Leu)突变为谷

氨酸 (Gln)，可以有效地解除 Phe 的抑制[36]；在拟南

芥中，通过对 tyra2 突变体进行抑制和突变体筛选，

找到了 DAHPS 的多个突变位点，这些突变能有效

地解除 DAHPS 的反馈抑制，显著增加植物中芳香

族氨基酸的含量[37]。

 2   芳香族化合物在生物育种中的应用

植物需要芳香族化合物来参与其生长、发育和

应激反应，这些化合物是由莽草酸途径产生的。莽

草酸途径是一种主要的代谢途径，它可以合成芳香

族氨基酸 (色氨酸、苯丙氨酸和酪氨酸)和各种次级

代谢物 (木质素、黄酮类和芳香化合物)[38]。近年来，

随着人们对植物中芳香族化合物代谢途径、反馈回

路、功能基因等方面的深入了解，以及生物信息挖

掘分析、目标酶的定向进化、基因编辑等生物技术

的利用，使合成生物学成为了一个有前景的领域，

可以用来改造植物中的芳香族化合物[39-41]。与微生

物相比，植物作为内源或异源代谢途径的宿主具有

一些优势，例如，植物可以自给自足地进行代谢过

程，不需要额外的培养基或设施，而且更容易扩大

规模，从而降低成本[42]；此外，植物的花朵和果实往

往是人们食用的部分，因此改善它们的芳香族化合

物含量可以提高食品的风味和营养品质，这也是生

物育种中的一个重要目标[43-46]。

 2.1    富香味物质生物育种

植物体内存在着许多芳香族化合物，它们是由
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苯丙氨酸转化而来的。这些化合物散发出各种令人

愉悦的芳香，例如丁香酚 (丁香的香气)、覆盆子酮

(覆盆子的香气)和香草素 (香草的香气)等，这些化

合物不仅对植物本身，还对动物和人类都有重要的

生理功能。科学家对植物中这些化合物的生物合成

机制进行了广泛深入的研究，揭示了参与生成和释

放这些化合物的基因和转录因子的作用 ，为利用生

物技术提高这些芳香族化合物的含量提供了重要

的基因资源[47-50]。辣椒素是香草素的前体，通过在

辣椒 Capsicum frutescens 愈伤组织中沉默掉催化香
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图 2    植物中莽草酸和芳香族氨基酸代谢网络示意简图

Fig. 2    The schematic diagram of shikimate and aromatic amino acid metabolic networks in plants
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草素转化的酶或者使香草醛合酶基因 (VpVAN) 异
位表达，就可以显著增加香草素及其葡萄糖苷的含

量[51-52]；VpVAN 也可以在烟草 Nicotiana tabacum 和

大麦 Hordeum vulgare 中表达，使植物产生香草醇

葡萄糖苷 [ 5 3 ]。另一种方法是利用假单胞菌中的

4−羟基肉桂酰辅酶 A水合酶/裂解酶 (HCHL)，将木

质素前体阿魏酰辅酶 A转化为香草素，这种方法已

经在甜菜 Beta vulgaris 毛状根培养物中成功应用[54-55]。

HCHL 也可以在烟草中异位表达，从而提高香草素

衍生物的含量，但是会导致植物出现多种表型异

常[56-57]。矮牵牛花 Pharbifis nil 是一种富含香草素

的植物，如果在矮牵牛花中过表达苯丙烷途径的转

录因子 PAP1 或者使反馈抑制不敏感的 AroG 和

PheA 酶异位表达，均可以进一步增加香草素及其

衍生物的水平[58-60]。为了提高植物中芳香族化合物

的含量，单个基因的操控往往不够，需要多个基因

的协同作用，以优化复杂的生物合成途径。例如，

草莓 Fragaria × ananassa 果实中单独表达矮牵牛

异丁香酚合酶 (IGS) 并不能有效地产生异丁香酚，

但当同时抑制类黄酮生物合成途径的查尔酮合酶

(CHS)就可以显著增加异丁香酚的含量 [44, 59, 61]。类

似地，在烟草中同时表达 BAS 和 RZS1 可以使覆盆

子酮及糖苷积累；如果再抑制 CHS，就可以使更多

的底物香豆酰辅酶 A(p-CA) 流向 BAS 作用的合成

途径，从而大大提高覆盆子酮的含量[62]。除了抑制

支流外，还可以通过表达转录因子来增强合成途径

的基因表达。例如，在烟草中过表达 BAS 和 RZS1
并抑制 CHS 的基础上，再过表达拟南芥转录因子

PAP1，就可以使烟草叶片中的覆盆子酮含量增加

3 倍，达到与覆盆子果实中相近的含量水平[62]。转

录因子 PAP1 可以正向调控苯丙烷途径；此外，还

有其他许多转录因子可以调控苯丙烷途径和挥发

性苯类化合物的合成，其中，比较有名的是 MYB-
ODO1-EOB 三联体，主要在矮牵牛中发挥作用，在

其他植物中也有同源物 。ODO1 可以激活苯丙氨

酸解氨酶 (PAL) 以及其他苯丙烷途径相关基因的

表达，从而增加苯丙氨酸的可利用性；EOB I 和
II 可以激活 ODO1 和一些挥发性苯类化合物合成

相关基因的表达，从而增加花香的产生[50, 63-64]。另

外，GRAS 家族成员 Phenylpropanoid emission-
regulating scarecrow-like (PES) 可以在花瓣中同时

激活 ODORANT1、苯丙烷及槲皮酸途径酶的基因

表达，使矮牵牛的花产生大量挥发性香味物质[65]。

尽管多基因组合具有潜力，但同时过表达他们不一

定能得到我们想要的目标，还可能受到产物的抑

制、代谢网路及转录因子的调控[66-67]。因此，研究不

同转基因之间的相互作用及其对代谢流的影响对

阐释不同基因及其组合的效果十分必要。

 2.2    抗除草剂生物育种

草甘膦是一种广泛应用的除草剂，它的作用机

制是抑制莽草酸途径中的关键酶 5−烯醇丙酮酰亚

胺−3−磷酸合成酶 (EPSPS)。为了让农作物在使用

草甘膦除草时不受影响，一种方法是将具有草甘膦

抗性的 EPSPS 基因转入农作物中，使其能够正常进

行莽草酸途径的代谢[68]。例如，将带有叶绿体定位

信号的 CP4-EPSPS 基因 (一种草甘膦抗性变体)过
表达在大豆 Glycine max、玉米 Zea mays、水稻

Oryza sativa 和棉花 Gossypium herbaceum 等作物

中[69-71]，可以培育出抗草甘膦的转基因作物，有效地

抑制杂草的生长，同时不损害作物的生长和产量，

这些作物已经实现了商业化种植[72]。另一种方法是

利用基因编辑技术，将植物自身的 EPSPS 基因编辑

为草甘膦抗性的突变体，这样既能保证材料的稳定

性，又能避免转基因成分的问题。例如，Endo 等[73]

利用定向突变技术，将水稻 EPSPS 第 102位的苏氨

酸 (T)替换成异亮氨酸 (I)(T102I)，创造出抗草甘膦

的水稻。Li 等[74] 采用引导编辑技术，将水稻 EPSPS
169 位的苏氨酸 (T)、第 170 位的丙氨酸 (A) 和第

173 位的脯氨酸 (P) 分别替换为异亮氨酸 (I)、缬氨

酸 (V) 和丝氨酸 (S)(T169I、A170V 和 P173S) ，得
到了高度抗草甘膦的水稻。这些研究表明，基因编

辑技术在提高农作物对草甘膦耐受性方面的高效

性和巨大的潜力。

 2.3    富含类黄酮类生物育种

黄酮类化合物是一类广泛存在于苔藓植物到

被子植物中的酚类化合物，主要以二氢黄酮、黄酮、

黄酮醇、异黄酮等形式存在，它们在植物抵抗生物

和非生物胁迫中起重要作用，同时也是一类具有很

强生物活性的化合物，是天然的抗氧化剂，能降低

心肌耗氧量、防治血管硬化等，具有抗衰老、增强机

体免疫力、抗癌防癌的功效，在医药、食品等领域有

广阔的应用前景[75-76]。利用转基因技术，可以通过

过表达或抑制类黄酮次生代谢的关键酶基因，改变

类黄酮次生代谢途径，从而提高或减少类黄酮物质

的含量。例如，查尔酮合成酶 (CHS) 是黄酮生物合

成途径中的关键酶和第一个速率限制性酶[77-78]。在

番茄 Solanum lycopersicum 中，通过 RNA 干扰 (RNAi)
介导抑制 CHS 可以降低总黄酮水平[79]。查尔酮还

原酶 (CHR)是一种醛酮还原酶超家族成员，作用于

CHS 反应的中间体，催化 C−6′ 去羟基化，生成异甘

草素 (4,2′,4′−三羟基查尔酮)[80]。在矮牵牛中过表达
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来自日本莲 Lotus japonicus的 CHR1 基因，导致异

甘草素的形成和花青素含量的降低[81]。 查尔酮异

构酶 (CHI)是黄酮生物合成途径中的第 2个关键限

速酶   [ 8 2 ]。在龙血树 Dracaena draco 和烟草中，

DcCHI1 或 DcCHI4 的过表达导致类黄酮积累增

加 [83]。黄酮是由黄烷酮类在黄酮合成酶 (FNS) 的
作用下生成的。在拟南芥中过表达黄丝瓜藓 Pohlia
nutans 的 FNSI增强了拟南芥中的黄酮生物合成途

径，使植株抵抗干旱胁迫和 UV−B 辐射的能力

加强[84]。

然而，植物类黄酮生物合成途径非常复杂，涉

及到多种类型的酶[85-86]，有时单个关键酶并不能完

全控制类黄酮的合成。通过转录因子作用，可能激

活类黄酮次生代谢途径中多个功能基因的表达，从

而达到更明显的效果。包含MYB、bHLH和WD40
转录因子家族的 MBW(MYB-bHLH-WDR) 复合体

是调控类黄酮合成的主要因子 [ 8 7 ]。在石斛兰

Dendrobium nobile 中过表达 DhMYB2 或 DhbHLH1
能够使白色花瓣合成花青素而改变颜色[88]。在番茄

果肉中表达玉米 MYB 和 bHLH 转录因子 C1 和

Lc 基因，可以显著提高黄酮醇相关酶基因的表达，

黄酮醇含量约为对照的 20倍[89]。而另一个名为 SlAN11
的 WD40 转录因子能够显著影响番茄中类黄酮的

合成和种子休眠。过表达 SlAN11 的番茄植株中花

青素和原花青素的含量明显增加，而黄酮醇的含量

则降低；反之，抑制 SlAN11 的番茄植株，类黄酮的

合成则受到抑制[90]。SlAN11 的激活机制是通过与

bHLH 转录因子直接互作，以及通过 bHLH 转录因

子与MYB转录因子间接互作而形成MBW复合体[90]。

MBW复合体可以激活类黄酮合成途径中的后期基

因，如 SlDFR 等[90]。除 MBW 复合体外，其他的转

录因子也能够调控类黄酮代谢途径，如抑制 NF-YB
基因的表达可以降低番茄果实成熟过程中 CHS1 的

表达水平，使得果实发育成粉红色果肉和无色果

皮[91]，为培育不同果色的番茄提供了理论基础。

 2.4    低木质素生物育种

木材是由次生增厚细胞壁构成的木质纤维素

生物质，是一种重要的资源。次生细胞壁主要含有

纤维素、半纤维素和木质素，均是由不同单元组成

的大分子化合物；纤维素和半纤维素是由单糖连接

而成的多糖；木质素是由对香豆醇、松柏醇和芥子

醇这 3 种芳香族单体聚合而成的一种复杂的酚类

物质[92]。纤维素是制浆造纸工业的重要原料，纤维

素和半纤维素都可以被转化为单糖，用于生产各种

发酵产品，例如生物乙醇和乳酸[93]。一方面，木质素

对以上加工有不利影响，因此，可以通过基因工程

使树木积累更少的木质素，从而提高生产纸张和可

发酵糖的效率；另一方面，木质素也是一种有价值

的芳香源，它可以被分解为芳香族化合物，但由于

分解难度大，其利用还处于初级阶段[94]。关于木质

素的生物育种目前主要是为了降低其含量，从而改

善木材加工性能[95](图 3)。
木质素的生物合成途径包括从苯丙氨酸到单

酚醇多个步骤，理论上任何一个步骤的活性降低都

可能导致木质素含量的降低，不同步骤的活性下调

对木质素含量的影响程度不同，而且还受到环境因

素的制约。一般来说，从苯丙氨酸解氨酶 (PAL) 到
肉桂酰辅酶 A 还原酶 (CCR) 步骤的下调可以更有

效地降低木质素含量 [95-96]。一些下调了这些基因

(如 4CL、CAD1)的杨树 Populus L.在温室中木质素

含量明显降低，但在田间却没有明显变化；这些杨树

在温室中生长正常，但在田间却出现了生长抑制[97-100]。

为了避免木质素含量降低对植株生长的不利影响，

需要控制目标基因的调控强度和空间表达位置。例

如，在松树 Pinus species 中利用 RNAi 技术下调

CSE 基因可以使木质素含量降低 25%，且不影响生

长[101]；但利用 CRISPR 技术敲除 CSE 基因则会使

木质素含量降低 35%，同时导致生长受阻[102]。在杨

树中利用 CRISPR技术对 CCR2 基因进行弱突变可

以使木质素含量降低 10% 且不出现敲除后的生长

异常[103]。此外，在杨树中可以通过特异性抑制纤维

细胞中木质素生物合成以实现纤维低木质素化，例

如，通过特异性下调 4CL1 或特异性表达抑制子

LTF1AA 可以使转基因杨树具有低木质素化的纤维

和正常的导管及植株生长；相反，如果在导管中抑

制木质素生物合成，则会导致转基因杨树出现导管

塌陷和严重的生长抑制[104-105]。这些研究表明，要获

得低木质素化的木材，保证导管中有足够的木质素

是避免抑制植株生长的关键。

木质素生物合成途径复杂且受环境影响大，因

此利用 AI 模拟调控策略，有助于实现低木质素生

物育种的目标。SULIS等[106] 采用机器学习模型，寻

找最优的多基因编辑策略，对 21 个木质素生物合

成基因的 69 123 种可能组合进行了评估，得出了

7 种可以同时改变 6 个基因的策略，利用这些策略

生成了 174 种编辑过的杨树突变体，结果表明，部

分突变体木材中的碳水化合物与木质素的比例高

达野生型的 228%，显著提高了纤维制浆效率；这些

突变体不仅解决了纤维生产的主要瓶颈问题，还带

来运营效率以及生物经济和环境效益方面的巨大

优势。
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 3   展望

合成生物学是一门不断发展的学科，它可以广

泛应用于芳香族化合物的研究。随着新工具和技术

的不断涌现，利用合成生物学手段探索和操纵这一

领域的可能性将持续增加，可以预见，合成生物学

在芳香族化合物研究中将具有巨大的潜力。

 3.1    开发具有改良特性的新型植物产品

通过改变植物的代谢途径，可以提高有价值化

合物的产量，或者创造出具有理想特性的新化合

物，用于医药、化妆品或其他行业。此外，合成生物

学可以帮助研究芳香族化合物在生物体内的作用

机制，利用合成生物学技术构建改变代谢途径的合

成生物体以产生特定的芳香族化合物，或者研究不

同的芳香族化合物如何与生命系统中的其他分子

相互作用。在使用合成生物学研究芳香族化合物时

也面临着一些挑战和限制，如创建和操纵复杂的代

谢途径可能是一个困难和耗时的过程；可能会对生

物体的整体代谢产生不可预见的影响；此外，还需

要妥善处理人们对转基因生物可能带来的环境和

健康风险的担忧。尽管存在这些困难，但合成生物

学在芳香族化合物研究中所能带来的好处使其成

为未来值得关注的研究领域。通过开发新的工具和

技术，研究人员可以充分发挥芳香族化合物的潜

能，创造出新的应用和产品。

 3.2    精确操纵和修改植物中与芳香化合物生产相

关的基因

利用新的高效基因编辑工具，如 CRISPR-Cas9
系统，精确操纵和修改植物中与芳香族化合物生产

相关的基因，可以使基因修饰更加高效和具有针对

性，减少对传统育种方法的依赖。此外，人工智能

的使用，使得高通量筛选和数据分析更加容易，促

使研究人员能够从大量的候选基因中筛选出对植

物代谢 (包括芳香族化合物的生产) 有潜在影响的

基因，并预测其作用方式，有助于更有效地确定目

标基因和最佳的修改策略。合成生物学还可以用于

生产新型化合物和现有芳香族化合物的衍生物，这

将促进具有改良特性和商业价值的新产品开发。

Stepanyuk等[107] 利用合成生物学技术生产出具有独

特和理想香味的新型香味化合物，而这些香味在自

然界中是不存在的。

 3.3    增加育种资源，提高育种效率

合成生物学在生物育种方面展现出巨大的潜

力，尤其是在利用莽草酸途径方面，可以提高育种

效率，增加育种资源，并适应市场需求。然而，也存

在一些需要克服的挑战和限制，包括安全评估、社

会认可和法律监管等，这些问题的解决对于成功推

广基于合成生物学的生物育种并实现其潜在效益

至关重要。合成生物学可能对植物中芳香化合物的

研究和操纵产生革命性的影响，促进植物育种、作
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图 3    芳香族化合物在生物育种中的应用

Fig. 3    Application of aromatic compounds in biological breeding
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物生产和新型产品的开发取得重大突破；随着基因

编辑工具和技术的不断发展和改进，合成生物学将

在未来植物科学和农业发展中发挥重要作用。
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