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摘　 要：随着基因回路规模的扩大，和应用范围的拓展，传统的合成基因回路的设计思路面临着新的挑战。 新合成基因回路

构建的试验周期长，试错成本大，单纯依靠经验进行设计构建，难以迅速得到满意的结果。 ｉＧＥＭ 中软件设计比赛旨在帮助合

成生物学家，更高效地完成基因回路的设计与预测。 为了更好地研究 ｉＧＥＭ 软件的设计与研究方向，寻找新的设计思路和理

念，综述了最近几年 ｉＧＥＭ 软件队的项目，仔细总结了每一个项目的背景、目的，设计和应用。 通过对比和总结，发现这几年的

ｉＧＥＭ 软件项目从功能上可以分为以下四类：①辅助设计；②资料共享；③合作交流；④数据分析。 该综述可以为今后 ｉＧＥＭ 软

件设计提供思考方向，也为合成生物学的发展提供新的思路。
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　 　 合成生物学最初在 １９８０ 年提出来的，用来表述

基因重组技术，之后 ２０００ 年在美国化学年会上重新

提出来，涉及生物、化学、物理、工程，计算机和信息

技术多个领域。 随着计算机、生物信息，基因合成与

基因测序等技术的快速发展，合成生物学结合各领

域成果得到了突飞猛进地发展［１－３， ６－７］。 全基因乃

至染色体人工合成等原来只能停留人脑中的想法一

个一个被实现［４－５， ８－１０］。 目前合成生物学已成为科

学界大力研究发展的学科，被广泛应用于各个领域，
比如癌症治疗、环境治理等，其思路也被广泛借鉴与

应用在各种完全不同的领域中（例如系统科学与自

动通讯技术），有望成为 ２１ 世纪引领生命科学领域



乃至整个科学领域的重要学科［１１－１２］。
合成生物学的实验流程包含设计、构建和测试

三个步骤。 目前，基因回路的设计还是主要以手动

设计为主，但随着合成生物学的发展，其应用范围也

飞速的拓展，对基因回路的需求规模不断地扩大，这
种“订制”式的设计方式不再能满足合成生物学研

究人员的需求，亟需一款类似于机械工程师或电工

程师使用的自动计算机辅助设计系统（ＣＡＤ 或者

ＥＡＤ）的基因线路设计软件工具。 但是机械或者电

子的研究对象为非生命体，严格按照力学和电学原

理，而生命体的复杂性远远高于非生命体，目前对于

生命体的认识还远远不如非生命体那么清晰。 比如

基因回路的设计到底应该遵循什么原理？ 可以用那

些合适的数学形式描述生物呢？ 这些问题使得自动

计算机辅助基因设计系统发展缓慢［１３］。
基因回路的设计目前常用的线路设计工具有：

Ｃｅｌｌｏ［１４］、ｊ５［１５］，ＧｅｎｏＣＡＤ［１６］ 和 ｉＢｉｏＳｉｍ［１７］ 等。 Ｃｅｌｌｏ
是一个基于 Ｖｅｒｉｌｏｇ 语言的基因线路设计环境，根据用

户指定的功能提供所需的核酸序列，并预测性能的好

坏，目前主要用于大肠杆菌。 其他几种工具： ｊ５、
ＧｅｎｏＣＡＤ 和 ｉＢｉｏＳｉｍ，都需要用户提供回路相关信息，
也不能预测其性能。 可见目前的基因回路设计工具的

功能还非常有限，远远不及 ＣＡＤ 或者 ＥＡＤ。 其主要原

因之一就是目前的标准生物部件（Ｂｉｏｂｒｉｃｋｓ）还非常有

限。 在这种背景下，ｉＧＥＭ 诞生了。
国 际 遗 传 工 程 机 器 竞 赛 （ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ

Ｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｅｄ Ｍａｃｈｉｎｅ Ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｏｎ， ｉＧＥＭ）
由麻省理工学院于 ２００３ 年创办，２００５ 年发展成为

国际性学术竞赛，是合成生物学领域的最高国际性

学术竞赛。 ｉＧＥＭ 的目的，就是希望通过学术竞赛

的模式，实现生物学的系统化、工程化，促进生物工

具的开源化、透明化发展，帮助构建一个可以安全、
有效地应用生物技术的工程体系，推动合成生物学

及相关领域的科学发展。 设计、建模和模拟是合成

生物学必不可少的环节， ｉＧＥＭ 针对此问题开设软

件设计比赛项目，希望结合计算机技术，简化或优化

合成生物学方面的活动或实验，使得合成生物学研

究者达到更高的效率。
ｉＧＥＭ 举办至今，每年会诞生不少优秀的合成

生物学基因回路设计软件，虽然由于种种原因，比如

ｉＧＥＭ 的参赛队伍大部分是本科生，没有很好的延

续性，很多项目并没有被很好的维护，这些软件实际

应用到科学研究中的案例并不多，但是这些项目设

计中好的思路和想法可以被运用到更系统的基因设

计软件中。 所以在这里，详细总结了往届优秀的软

件设计参赛项目，试图从中学习他人的独特思路，总
结现今科研过程中亟待解决的问题，找出其发展趋

势。 发现近几年的 ｉＧＥＭ 软件设计参赛项目主要有

以下四个设计思路。

１　 辅助设计

　 　 辅助设计类型的项目着眼于改进基因回路的设

计与测试，使生物工程更具预测性（见表 １）。 合成

生物学家常采用重建的方法，即通过构建具有相似

功能的遗传回路，来深入了解自然回路的潜在机制。
例如 Ｇａｒｄｎｅｒ 等［１８］在 ２０００ 年报道了一种拨动开关

的设计。 这种设计可以用作“框架”，或用作用户使

用不同生物部件设计拨动开关的指南（见图 １）。
２０１４ 年 ＳＹＳＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１４． ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：
ＳＹＳＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ）开发了一款基于框架的遗传回路设

计软件 ＦＬＡＭＥ。 当选择理想的框架时，ＦＬＡＭＥ 会

提供几种解决方案，每种解决方案的机制和效率都

不相同。 根据每个解决方案的性能，用户可以选择

其中一个微调电路的细节，并通过软件仿真功能模

拟其性能。

表 １　 辅助设计类软件对比

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｓｏｆｔｗａｒｅｓ ｆｏｒ ａｕｘｉｌｉａｒｙ ｄｅｓｉｇｎ

Ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ＦＬＡＭＥ Ｅａｓｙ ＢＢＫ Ｓ⁃Ｄｉｎ ＣＲＡＦＴ

功能

基于框架设计遗传回路

提供多种可选方案

仿真模拟

生物砖信息库

打分评估生物砖质量

生物砖、零件数据、
项目信息数据库

关键字，项目和零件数据

之间的网络分析关系

输入多个目标并设计限制条件来

模拟自然选择条件

枚举解决方案，模拟生物变化，
制造合成生物学系统

零件切换并估算效果

特点
简化实验流程，

方便回路构建与修改

ｉＧＥＭ 官方数据库为基础的

标准化生物砖

缺乏仿真

更全面准确的搜查方式

具有模拟功能

考虑自然选择条件，
模拟更加科学

具有模拟功能

地址
ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１４．ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：

ＳＹＳＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ
ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１４．ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：

ＳＪＴＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ
ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１７．ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：

ＳＹＳＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ
ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１６．ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：

ＳＹＳＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ
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图 １　 拨动开关图示［６］

Ｆｉｇ．１　 Ａ ｓｃｈｅｍｅ ｆｏｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｔｏｇｇｌｅ ｓｗｉｔｃｈ［６］

　 　 ＳＹＳＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ 通过软件构建了一个 ＩＰＴＧ 控制

ＧＦＰ 的表达的基因电路，从而控制荧光强度的简单

电路，并且通过湿实验验证了其模拟的结果。 这一

设计是令人兴奋的，尤其是对于合成生物学家来说，
软件可以在短时间内设计出想要的遗传回路。 对于

初学者来说他们不需要自己构建框架只需向框架中

添加生物砖即可。 这极大提高了合成生物学家的工

作效率。 但对于有较深造诣的合成生物学家来说，
他们想要的可能更多是新的未发掘的框架，不同的

遗传回路组成方式，这一点是这个软件可以加以改

进的地方。
到 目 前 为 止， 相 当 数 量 的 合 成 生 物 砖

（Ｂｉｏｂｒｉｃｋｓ）和装置已被表征和标准化。 于是，一种

基于标准化生物砖数据库的辅助设计方法出现了。
２０１４⁃ＳＪＴＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１４． ｉｇｅｍ． ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：
ＳＪＴＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ）创造了以生物砖为核心的软件 Ｅａｓｙ
ＢＢＫ，他们在 ｉＧＥＭ 官方提供的数据源的基础上搭建

了新的生物砖数据库，还加入了生物砖更多信息以

衡量每一个生物砖在实验中的可靠程度，并通过打

分评估生物砖的优良程度。 用户可通过搜索引擎获

得所需并且已按优良排序的生物砖，并组成所需遗

传回路。 通过软件让用户了解每一块生物砖的性

能，快速选择遗传回路所需的每一部分，不必通过查

阅大量文献或是实验了解每一个生物砖，极大的提

高了用户设计的效率。 但是该软件缺乏模拟仿真功

能，对于设计出来的遗传回路，用户不知道其性能究

竟如何，不得不采用实验验证。 而且由该软件推荐

的若干优质的生物砖组成的遗传回路也未必能在实

验中有好的表现，低分的生物砖在特定的遗传回路

中可能发挥着重要的作用。
ＳＹＳＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ 同样注意到了遗传回路中生物砖

的重要性。 他们在 ２０１７ 年开发了一款名为 Ｓ⁃Ｄｉｎ 的

软件 （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１７． ｉｇｅｍ． ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ： ＳＹＳＵ － Ｓｏｆｔｗａｒｅ，
见图 ２），在 Ｓ⁃Ｄｉｎ 的数据库中建立并存储关键字，项
目和零件数据之间的网络分析关系。 用户搜索关键

字时 Ｓ⁃Ｄｉｎ 将提供有关生物砖、零件数据及项目。 当

用户在搜索产生灵感时可立即在平台中设计，通过

自由组合不同的生物砖来形成全新的遗传回路，并
在数学上模拟遗传回路的动态表现。 设计完成后可

将其转化为质粒以便合成。
　 　 为了验证该软件，他们在 Ｓ⁃Ｄｉｎ 中搜索 “ ＵＶ
ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ”，找到了之前相关项目———２０１２ 年 ＥＴＨ＿
Ｚｕｒｉｃｈ 的参赛项目（ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１２．ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：ＥＴＨ
＿Ｚｕｒｉｃｈ），并提供了项目相关信息。 根据 Ｓ⁃Ｄｉｎ 的结

果，删除了 ＥＴＨ＿Ｚｕｒｉｃｈ 设备的一些额外部件后在软

件中运行数学模型并通过湿实验验证了其设计结果

（见图 ３）。 这表示软件的仿真性能很好。 相较于

ＳＪＴＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ 来说 ＳＹＳＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ 给出了更多生物

砖的信息并且能为设计模拟仿真，用户能很快了解

所设计的遗传回路的大致性能。 对于合成生物学家

来说这是一个不错的喜讯。
　 　 受到自然进化规律的启发，２０１６⁃ＳＹＳＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ
开发了一款名为 ＣＲＡＦＴ 的软件（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１６． ｉｇｅｍ．
ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：ＳＹＳＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ）。 用户可以输入多个目标

并设计限制条件来模拟自然选择条件。 ＣＲＡＦＴ 可以

枚举所有可能的解决方案，模拟生物变化，制造某种

在自然环境下最适合保存的合成生物学系统。
ＣＲＡＦＴ 将在后端自动生成调节元件。 基于这些限

制，每一个解决方案系统都包含一系列由 ＣＲＡＦＴ 推

荐的表达元件，用户可以通过操作拖动条来改变元

件的强度，并且软件将估算用适当的元件替换以前

的元件的效果。
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图 ２　 Ｓ⁃Ｄｉｎ 搜索结果页面

Ｆｉｇ．２　 Ｓ⁃Ｄｉｎ ｗｅｂｐａｇｅ ｏｆ ｓｅａｒｃｈ ｅｎｇｉｎｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
（ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１７．ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ ｗｉｋｉ ／ ｉｍａｇｅｓ ／ ３ ／ ３３ ／ Ｔ－－ＳＹＳＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ－－ｐｒｏｊｅｃｔ⁃ｗｅｔｌａｂ．ｐｎｇ）

图 ３　 模型验证结果

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｍｏｄｅｌ ｖｅｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ
（ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１７．ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ ｗｉｋｉ ／ ｉｍａｇｅｓ ／ ｅ ／ ｅｄ ／ Ｔ－－ＳＹＳＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ－－ｐｒｏｊｅｃｔ＿ｓｉｍｕｌａｔｉｏｎ⁃ｒｅｓｕｌｔ．ｐｎｇ）

　 　 这一设计为其他 ｉＧＥＭ 软件设计者提供了一个

全新的想法，模拟自然选择，生成的解决方案更可

靠，更容易让人接受。 这种方法不仅新颖而且成为

软件辅助设计的另一突破口，也能给其他 ｉＧＥＭｅｒｓ
不少启发。 但通过人为模拟自然环境得到的遗传设

计是否能适应善变的环境发生有效的变异仍是未知

的，值得探索。

辅助设计类软件因其对实验效率及方向指导的

高贡献性受到科学家的青睐，在科研中也常被参考

使用，各种软件侧重方向的不同也提高了对不同研

究的问题的适应性。 但由于目前数据仍不够丰富，
且软件仿真并没有足够的可靠性和适应各类问题的

能力，这类软件的表现与预期效果相去甚远，在科研

中无法满足科研人员的要求，因此使用率及关注度
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提高困难。
目前辅助合成生物学家设计遗传回路的软件越

来越多，方式各不相同，但在复杂、易变的生物环境

中仍显得不够成熟。 创造一款更加智能的软件，可
以在用户搜索相关设计的同时不断自主学习，智能

的产生一种新的人们未发掘的遗传回路也许是下一

阶段要努力去实现的。

２　 资料整合共享

　 　 整合共享类型项目旨在通过构建或整合相关数

据库和搜索引擎，以期提高 ｉＧＥＭ 和合成生物学现

有成果的透明度和可重复性（见表 ２）。 有相当一部

分 ｉＧＥＭ 软件队在他们设计的软件功能中包含了对

已有成果的整合以及共享功能。 通过构建相关数据

库和搜索引擎，以提高 ｉＧＥＭ 和合成生物学现有成

果的透明度和可重复性。 合成生物学实验可重复性

低是一个当下合成生物学领域遇到的令人头痛的问

题。 为了解决因实验方案表述不清，步骤缺失等因

素而造成的实验不可重复等问题， ２０１４ 年密歇根大

学 ｉＧＥＭ 软件队 Ｍｉｃｈｉｇａｎ＿Ｓｏｆｔｗａｒｅ 构建了一个用于

清晰地记录并储存实验方案的数据库（ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１４．
ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：Ｍｉｃｈｉｇａｎ＿Ｓｏｆｔｗａｒｅ，见图 ４），供科研

人员下载并查看，使用此数据库的科研人员都可以

上传数据并维护自己的实验方案，其他人可以复制

并生成自己的实验方案版本。 ２０１７ 年，Ｍｉｃｈｉｇａｎ＿
Ｓｏｆｔｗａｒｅ 进一步开发了一个工具，可以调用现有的

保存实验方案的数据库 ｐｒｏｔｏｃａｌ． ｉｏ 的 ＡＰＩ，来导入

ｐｒｏｔｏｃａｌ．ｉｏ 的实验方案，进一步加强了在这方面的资

源整合程度。 这一项工作也使得他们在 ２０１７ 年

ｉＧＥＭ 比赛中拿到了金牌。

表 ２　 资料整合共享类软件对比

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｓｏｆｔｗａｒｅｓ ｆｏｒ ｄａｔａ ｓｈａｒｉｎｇ

Ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ
Ｍｉｃｈｉｇａｎ＿Ｓｏｆｔｗａｒｅ

２０１４、２０１７
ＵＳＴＣ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ

２０１４
ＳＪＴＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ
２０１４ ／ ２０１６

功能

记录并储存实验方案的数据库

可上传资料，维护并共享

调用现有数据库 ＡＰＩ 来
导入实验方案

记录实验内容的数据库

可上传用户自己的生物部件

并加入主数据库被使用

基于 ｉＧＥＭ Ｒｅｇｉｓｔｒｙ，整合

现有生物砖的数据库

按标准上传生物砖信息

特点
详细实验方案记录并可共享

生成属于每个人的方案

用户上传的部件可在其他

用户设计回路时被使用

需要大量用户数据

上传来支撑库

不需要用户上传扩充

数据库内容

对 ｉＧＥＭｅｒ 更便利且信息准确

地址
ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１４．ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：

Ｍｉｃｈｉｇａｎ＿Ｓｏｆｔｗａｒｅ
ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１４．ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：

ＵＳＴＣ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ
ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１４．ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：

ＳＪＴＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ

图 ４　 软件设计架构

Ｆｉｇ．４　 Ｓｏｆｔｗａｒｅ ｄｅｓｉｇｎ ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅ
（ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１４．ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ ｗｉｋｉ ／ ｉｍａｇｅｓ ／ ２ ／ ２ｄ ／ Ｃｏｎｃｅｐｔ＿ｍａｐ．ｐｎｇ）

２１ 生　 物　 信　 息　 学　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 １８ 卷



　 　 与之类似的还有很多项目，如 ＵＳＴＣ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ
２０１４ 年的项目（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１４． ｉｇｅｍ． ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：ＵＳＴＣ⁃
Ｓｏｆｔｗａｒｅ）。 在他们的项目的数据共享部分，允许使

用者把自己设计的生物部件上传到主数据库，供他

人使用。 这一类的设计大同小异，主要功能是允许

用户上传自己的数据到数据库中，经由数据库整合

后供所有人使用。 但是这一类设计最大的问题在于

初期数据量小的时候，并不能很好地发挥它的作用。
除此以外，还有另一类的设计不需要用户上传

数据，而是整合网络上已有的数据，来提高现有项目

的透明度和利用率。 如 ＳＪＴＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ ２０１４ 年的项

目（ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１４． ｉｇｅｍ． ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：ＳＪＴＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ）就建

立了一个整合现有生物砖的数据库，其数据主要来

源于 ｉＧＥＭ 官 网 上 保 存 的 每 年 注 册 的 部 件 的

Ｒｅｇｉｓｔｒｙ。 基于这个数据库，用户可以搜索高质量的

生物砖，或比较生物砖的质量。 同时，用户也可根据

一定的标准去上传自己的生物砖。 类似的，还有

ＳＪＴＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ ２０１６ 年的项目 ＩＭＡＰ，整合并优化了

ｉＧＥＭ 官网上的信息， 并放在他们的软件中， 供

ｉＧＥＭｅｒ 浏览。 通过整合这些资料，使得 ｉＧＥＭｅｒ 可

以更好地了解 ｉＧＥＭ 和使用 ｉＧＥＭ 网站上的信息。

３　 合作交流

　 　 合作交流类项目则旨在加强 ｉＧＥＭ 团队和合成

生物学家间的交流合作，以提高工作效率和项目效

果（见表 ３）。 有一点不能忽略的是，越来越多的队

伍注意到，用户之间的交流与合作可以显著的提高

工作效率和产品效果，所以很多队伍在他们设计的

软件中添加了社区功能，用户可以在社区中发布自

己的设计，以寻求他人的改进意见；或者是在社区中

寻求帮助或合作，以求解决当下研究中遇到的障碍。

表 ３　 合作交流类软件对比

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｓｏｆｔｗａｒｅｓ ｆｏｒ ｃｏｏｐｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎ

Ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ Ｐｒｏｔｏｃａｔ４．０ Ｂｉｏｈｕｂ２．０ ＣＯＲＥ ＢｉｏＢＬＥＳＳ

功能

可供合作团队进行

交流分享的平台

提供群组账号、收藏夹

以及聊天功能

在线交流分享平台

提供用户上传插件功能

平台交流

ＣＯＲＥ ｂａｎｋ 允许上传设计，
ＣＯＲＥ ｄｅｓｉｇｎ 允许与其他

用户讨论修改 ｂａｎｋ 数据并覆盖

用户评价系统

平台交流

设计共享

数据评价

特点

合作团队可建群组在线交流，
也可与他人交流

仅限于聊天交流

用户可对社区进行改造并且

可以与他人一起修改

对用户上传的数据建立储存库，
同时根据用户评价生成打分

用户评价的同时系统辅助评分，
生成综合评价

地址
ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１７．ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：

Ｍｉｃｈｉｇａｎ＿Ｓｏｆｔｗａｒｅ
ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１７．ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：

ＵＳＴＣ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ
ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１５．ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：

ＳＹＳＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ
ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１５．ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：

ＵＳＴＣ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ

　 　 ＳＪＴＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ ２０１６ 年的项目就实现了交流的功

能。 每个团队都有自己的小组，每个成员都有自己

的主页。 在团队页面中，每个团队成员的联系信息

将被显示以方便沟通，而且可以在软件中直接发送

消息（见图 ５）。 Ｍｉｃｈｉｇａｎ 软件队在 ２０１７ 年（ｈｔｔｐ： ／ ／
２０１７． ｉｇｅｍ． ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ： Ｍｉｃｈｉｇａｎ ＿ Ｓｏｆｔｗａｒｅ ） 推 出 的

ｐｒｏｔｏｃａｔ４．０ 中提出的群组账号、收藏夹以及聊天功

能，这些提供了一个可供合作团队进行交流分享的

平台。 但其功能还是局限于普通聊天软件所能提供

的功能，没能在辅助 ｉＧＥＭ 设计上更进一步。 这一

点上，其他队伍提供了更好的思路和设计。 ＵＳＴＣ 在

２０１７ 年推出的 Ｂｉｏｈｕｂ２．０ 中（ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１７． ｉｇｅｍ． ｏｒｇ ／
Ｔｅａｍ：ＵＳＴＣ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ）给出的功能插件系统，除了平

台自身提供的一些功能插件以外，用户可以上传自

己设计的功能插件在社区中共享。 这样，用户不仅

可以享受到更多的功能，还可以在共享中发现问题

和改善插件。 还有 ＳＹＳＵ 在 ２０１５ 推出的 ＣＯＲＥ

（ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１５．ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：ＳＹＳＵ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ）中提出

的 ＣＯＲＥ ｂａｎｋ 和 ＣＯＲＥ ｄｅｓｉｇｎ 功能。 用户可以将自

己的设计上传到 ＣＯＲＥ ｂａｎｋ 当中， 还可以通过

ＣＯＲＥ ｄｅｓｉｇｎ 功能对 ＣＯＲＥ ｂａｎｋ 中已有的设计提出

意见，或者进行改进升级，然后再次上传到 ＣＯＲＥ
ｂａｎｋ 中覆盖原有的旧版本。 与此同时，ＣＯＲＥ 还提

供了用户评分系统（见图 ６），来甄别相同功能的不

同设计的优劣。 但用户评分系统如今还并不完善，
存在诸多问题。 如果用户数目不够多，用户评分的

可信度就会大大降低；而且没有一个统一的评价标

准，仅仅凭借用户的经验进行评分也会对评价产生

偏差。 这点上，ＵＳＴＣ 在 ２０１５ 的 ＢｉｏＢＬＥＳＳ（ ｈｔｔｐ： ／ ／
２０１５．ｉｇｅｍ． ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：ＵＳＴＣ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ） 中提出了另一

种思路。 就是在用户评分的同时，系统辅助评分。
在评价基因电路的功能时，系统会根据多个标准对

电路进行综合评价，最后根据基因电路在各个标准

上的表现情况进行最后评分。 虽然这个评分系统目
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前只能针对软件自身生成的基因电路，但它提供了

一种系统提供统一标准进行评分的思路。 或许未来

可以将这种思路和用户评分系统相结合，在注重客

户的个人体验的同时，也增加统一的标准，这样的评

分就变得更加科学也不失人性化。

图 ５　 社区交流页面

Ｆｉｇ．５　 Ｗｅｂｐａｇｅ ｆｏｒ ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎ
（ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１６．ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ ｗｉｋｉ ／ ｉｍａｇｅｓ ／ ６ ／ ６２ ／ ＳＪＴＵｓｏｆｔｗａｒｅ⁃ｔｕｔｏｒｉａｌ１２．ｊｐｇ）

图 ６　 Ｂｉｏｈｕｂ 的用户评价系统

Ｆｉｇ．６　 Ｕｓｅｒ ｒａｔｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍ ｏｆ Ｂｉｏｈｕｂ
（ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１７．ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ ｗｉｋｉ ／ ｉｍａｇｅｓ ／ ａ ／ ａ６ ／ Ｆｏｒｕｍ－ｐｏｐ．ｐｎｇ）

４　 数据分析

　 　 数据分析类的项目主要是通过设计算法来解析

和格式化生物数据，以便更好地使用。 从历年的项

目中我们看到，基因序列分析、挖掘，也是合成生物

学中相当重要的且极具分析价值的研究方向。 对基

因序列这类生物数据的巧妙处理，可以让它服务于

记录、追踪整个合成生物学领域的数据变化；同时，
这样的工作也有可能对其他领域的发展提供新的思

考方向。 ２０１４ 年 Ｖａｎｄｅｒｂｉｌｔ ＿ Ｓｏｆｔｗａｒｅ 制作了软件

Ｄａｒｗｉｎ（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１４． ｉｇｅｍ． ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：Ｖａｎｄｅｒｂｉｌｔ ＿Ｓｏｆ⁃
ｗａｒｅ），可以系统的追踪基因序列细微变化，并记录

到数据库。 每次追踪到的新改变又通过算法更新数

据库，从而生成更高效和安全的跟踪系统。 这种设

计将在未来避免合成生物学家陷入令人困扰的逻辑

复杂性中。 ２０１６ 年，ＵＥＳＴＣ⁃Ｓｏｆｔｗａｒｅ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ２０１６．
ｉｇｅｍ．ｏｒｇ ／ Ｔｅａｍ：ＵＥＳＴＣ⁃ｓｏｆｔｗａｒｅ）提出基于 ＤＮＡ 的文

件编辑技术，首次将生物信息转化成计算机信息。
他们以 ０、１ 两个数字的不同组合定义 ＤＮＡ 的四种

碱基，使一段 ＤＮＡ 序列成为一长串计算机二进制代

码来储存信息。 ＤＮＡ 作为信息存储介质，具有高容

量（每克 ＤＮＡ 相当于重量超过 １５１ 公斤的 １４ 千张

５０ ＧＢ 蓝光光盘或 ２３３ ｘ ３ ＴＢ 硬盘），低维护，自我

复制，在数千年后仍然可读等优点。 这个项目的提

出是合成生物学在其他领域的开创性尝试，也是其
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他领域发展的新方向。

５　 总结

　 　 分析了近几年的 ｉＧＥＭ 软件队项目，总结出

ｉＧＥＭ 的软件设计项目主要以辅助设计、资料整合、
合作交流、数据分析为设计方向，帮助合成生物学家

更合理的设计回路、更高效的寻找资源、更便捷的交

流探讨。 也有一些队伍着眼于合成生物学某一方面

的问题，提出优化的方案并设计出工具。 无论角度

如何，他们的工作都践行着 ｉＧＥＭ 的目标，促进了生

物工具的开源化、透明化发展，推动着合成生物学及

相关领域的发展和普及。 我们希望本篇综述通过总

结以往项目的设计思路和发展趋势，能为今后参加

软件队的 ｉＧＥＭｅｒ 提供参考的构思想法及立题方

向；或者在此基础上延伸思考，激发出更好的创新与

灵感，为合成生物学的发展做出贡献。
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［１８］ＧＡＲＤＮＥＲ Ｔ Ｓ， ＣＡＮＴＯＲ Ｃ Ｒ， ＣＯＬＬＩＮＳ Ｊ Ｊ． Ｃｏｎｓｔｒｕｃ⁃
ｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｇｅｎｅｔｉｃ ｔｏｇｇｌｅ ｓｗｉｔｃｈ ｉｎ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ［Ｊ］． Ｎａ⁃
ｔｕｒｅ， ２０００， ４０３ （ ６７６７ ）： ３３９ － ３４２． ＤＯＩ： １０． １０３８ ／
３５００２１３１．

［责任编辑：吴永英］ 　
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