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摘要　 当细菌面对较高浓度的葡萄糖时，随着葡萄糖摄入，常会导致菌体内部葡糖⁃６⁃磷酸的大量

累积。 在磷酸糖浓度达到一定阈值时，就会形成一种毒性胁迫从而抑制菌体的代谢与生长。 许多

细菌则会通过一种小 ＲＮＡ ＳｇｒＳ （ｓｕｇａｒ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ⁃ｒｅｌａｔｅｄ ｓＲＮＡ）的转录后调控作用，来解除这种糖胁

迫抑制作用。 ＳｇｒＳ 在分子伴侣 Ｈｆｑ 的协助下，与相应靶 ｍＲＮＡ 通过碱基互补配对方式结合，对 ｐｔｓＧ
ｍＲＮＡ 和 ｍａｎＸＹＺ ｍＲＮＡ 进行负调控以减少糖类摄入，并对 ｙｉｇＬ ｍＲＮＡ 进行正调控以增大糖类排

出，从而提高细胞对糖胁迫的耐受性。 与一般 ｓＲＮＡ 不同，ＳｇｒＳ 作为一种双功能 ｓＲＮＡ，除具有转录

后调控功能外，还能够翻译出蛋白质 ＳｇｒＴ。 ＳｇｒＳ 广泛存在于肠杆菌中，但不同菌属中 ＳｇｒＳ 的差异

极大。 本文主要对 ＳｇｒＳ 在细菌中的功能、分布及其差异进行综述。
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第 １０ 期 修宝林等：细菌中糖转运相关 ｓＲＮＡ 的生理调控功能

　 　 小 ＲＮＡ（ｓｍａｌｌ ＲＮＡ， ｓＲＮＡ）是一种由基因组转

录产生但绝大多数不编码蛋白质的 ＲＮＡ 分子，其长

度一般为 ５０ ～ ５００ ｎｔ［１］。 在 ｓＲＮＡ 研究初期，根据

其“非编码”的特性，曾将其命名为非编码 ＲＮＡ（ｎｏｎ
ｃｏｄｉｎｇ ＲＮＡ， ｎｃＲＮＡ）。 但之后的研究证明，少数小

ＲＮＡ 能够编码短链蛋白质；而后在部分报道中，根
据小 ＲＮＡ 的调控功能， 将其命名为调控 ＲＮＡ
（ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ＲＮＡ， ｒＲＮＡ），但该种命名缩写 ｒＲＮＡ 与

核糖体 ＲＮＡ 相同，显然也并不适合；近 １０ 年来，
ｓｍａｌｌ ＲＮＡ 这一命名为大多数研究者采用，因此本

文也采用这一命名。 自第一条 ｓＲＮＡ⁃６Ｓ ＲＮＡ （１９６７
年） 发现至今［２］，已半个世纪，但限于测序手段的限

制，该领域早期的研究进展一直较为缓慢。 而在

２００２ 年以后，随着生物信息学与 ｃＤＮＡ 文库的建立

及分子克隆技术的发展，人们通过计算机技术和实

验方法，已经鉴定出了几十种细菌基因组中的数百

个 ｓＲＮＡ［３］。 随着大量的 ｓＲＮＡ 被发现，人们逐渐了

解到，ＲＮＡ 在整个生命进程中不再仅仅作为跨越时

间与空间的遗传信息运载体而存在，它们通过与靶

ｍＲＮＡ 或相应的蛋白质相互作用，改变菌体自身新

陈代谢、生理生长以及毒力因子的分泌水平，从而对

多种环境胁迫进行快速应答［４］。 目前，关于 ｓＲＮＡ
的研究绝大多数集中于革兰氏阴性菌中的对靶

ｍＲＮＡ 的调控［５］，在此调控过程中常需要分子伴侣

蛋白质 Ｈｆｑ （ｈｏｓｔ ｆａｃｔｏｒ ｒｅｑｕｉｒｅｄ ｆｏｒ ｐｈａｇｅ Ｑβ ＲＮＡ
ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ）的协助［６］。 Ｈｆｑ 是细菌中的一种同源六

聚体环蛋白质，它的保守性极高，其空间结构与真核

生物中 Ｓｍ 蛋白具有高度相似性。 因此，被认为参

与 ＲＮＡ 的剪切加工［７］。 Ｈｆｑ 的近端（Ｎ 端）能够结

合富含尿嘧啶的 ｓＲＮＡ，远端（Ｃ 端）能够结合富含

腺嘌呤的 ｍＲＮＡ，借助于 Ｈｆｑ 的“桥梁”作用，能够形

成复合体 ｓＲＮＡ⁃Ｈｆｑ⁃ｍＲＮＡ，从而协助 ｓＲＮＡ 对靶

ｍＲＮＡ 发挥调控作用［８］。 在形成此复合体过程中，
Ｈｆｑ 可以提高自身周围 ｓＲＮＡ 和 ｍＲＮＡ 的浓度，并
在结合过程中，改变两种 ＲＮＡ 结构，防止或者促进

两种 ＲＮＡ 的同时降解［９］。 此外，由于 Ｈｆｑ 的两端具

有多个 ＲＮＡ 结合位点，但 Ｈｆｑ 在菌体内含量较低，
因此，存在不同 ｓＲＮＡ，ｍＲＮＡ 与 Ｈｆｑ 两端竞争性结

合现象［１０，１１］。 Ｈｆｑ 在某些 ｓＲＮＡ 的转录后调控过程

中发挥重要作用，如 ＳｇｒＳ 对 ｍａｎＸ ｍＲＮＡ 进行负调

控时，未见 Ｈｆｑ 的协助，则 ＳｇｒＳ 将无法阻止 ｍａｎＸ
ｍＲＮＡ 与核糖体的结合，从而失去调控作用［１２］。

ｓＲＮＡ 进行转录后调控时，在分子伴侣 Ｈｆｑ 协

助下，通过部分碱基互补配对，将自身 ３ ＇端与靶

ｍＲＮＡ 的 ５＇端结合，从而控制靶 ｍＲＮＡ 的稳定性和

翻译水平。 根据调控效果可将调控方式分为正调控

和负调控。 其中，正调控作用方式有两种，一种作用

方式是 ｓＲＮＡ 通过与 ｍＲＮＡ 结合，去除 ｍＲＮＡ 复杂

的空间结构，暴露出 ｍＲＮＡ 上的核糖体结合位点

（ｒｉｂｏｓｏｍｅ ｂｉｎｄｉｎｇ ｓｉｔｅ，ＲＢＳ），从而促进该 ｍＲＮＡ 的

翻译；另一种作用方式则是通过与 ｍＲＮＡ 结合后，
ｓＲＮＡ 将该 ｍＲＮＡ 上的核酸酶 ＲＮａｓｅ Ｅ 识别位点覆

盖，防止 ｍＲＮＡ 被核酸酶 ＲＮａｓｅ Ｅ 降解，延长了

ｍＲＮＡ 在细胞中的存在时间，最终表达出更多的蛋

白质。 而负调控的作用方式与正调控相反，ｓＲＮＡ
通过阻止靶 ｍＲＮＡ 与核糖体结合从而抑制靶 ｍＲＮＡ
翻译，或者促进靶 ｍＲＮＡ 的降解，降低菌体内该

ｍＲＮＡ 的数量。 在部分细菌中，两种正负调控作用

方式同时存在［１３⁃１５］。
ｓＲＮＡ 作为一种调节因子影响着细菌内基因的

表达，通过对相应靶 ｍＲＮＡ 的调控，使菌体快速的

对外界环境刺激做出应答。 根据现有文献报道，对
于 ｓＲＮＡ 的研究大多集中于革兰氏阴性菌（如大肠

杆菌和沙门氏菌） ［５］，在革兰氏阳性菌中较少。 目

前，ｓＲＮＡ 的研究热点主要是关于 ｓＲＮＡ 对铁代谢、
糖代谢、氨基酸代谢及病原菌致病性的调控作

用［１６⁃１９］。 本文对糖代谢中主要调节因子 ＳｇｒＳ （ｓｕｇａｒ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔ⁃ｒｅｌａｔｅｄ ｓＲＮＡ）的功能，以及不同菌属中的

ＳｇｒＳ 差异进行综述，为了解微生物代谢过程中的调

控途径及工业发酵菌种改造提供理论依据。

１　 糖转运相关 ｓＲＮＡ 的功能

ＳｇｒＳ 最早于 ２００３ 年在大肠杆菌中通过免疫共

沉淀法证明，其能与分子伴侣蛋白质 Ｈｆｑ 紧密结合

而被发现，并被命名为 ＲｙａＡ［６］。 而后，经过试验证

实，当菌体受到较高的葡萄糖压力，胞内的磷酸葡萄

糖浓度过大时，ＲｙａＡ 能够通过与编码膜上葡萄糖运

载体 ＥＩＩＣＢＧｌｃ的 ｐｔｓＧ 的 ｍＲＮＡ 结合，加速该 ｍＲＮＡ
的降解，从而减少葡萄糖的摄入，增强菌体对糖胁迫

的耐受性。 由此，将 ＲｙａＡ 重新命名为 ＳｇｒＳ ［２０］。
目前，已经阐明的 ＳｇｒＳ 的调控靶 ｍＲＮＡ 主要有

３ 个，分别是 ｐｔｓＧ、ｍａｎＸＹＺ 及 ｙｉｇＬ ｍＲＮＡ［６］。
１􀆰 １　 对 ｐｔｓＧ ｍＲＮＡ 的转录后调控

大肠杆菌中的 ｐｔｓＧ 基因能够编码细胞膜上葡

萄糖运载体 ＥＩＩＣＢＧｌｃ，该运载蛋白质能够在跨膜转

运葡萄糖时并将其磷酸化，形成葡糖⁃６⁃磷酸。 当菌

体面对较高的葡萄糖压力，胞内的磷酸葡萄糖浓度

达到一定阈值时，会促进 ＳｇｒＲ 的转译。 而 ＳｇｒＲ 作
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为转录激活因子能够增强 ＳｇｒＳ 的转录水平。 转录

出的 ＳｇｒＳ 能够在分子伴侣 Ｈｆｑ 的协助下，通过不完

全的碱基互补配对结合于 ｐｔｓＧ ｍＲＮＡ 的 ５＇端，暴露

出该 ｍＲＮＡ 上核糖核酸酶 ＲＮａｓｅ Ｅ 的识别位点，从
而加速 ｍＲＮＡ 降解，减少细胞膜上葡萄糖运载体

ＥＩＩＣＢＧｌｃ 的数量，最终抑制菌体细胞对葡萄糖的

摄入［１５］。
１􀆰 ２　 对 ｍａｎＸＹＺ ｍＲＮＡ 的转录后调控

大肠杆菌中的 ｍａｎＸＹＺ 基因能够编码细胞膜上

糖运载体 ＥＩＩＭａｎ。 与葡萄糖 ＥＩＩＣＢＧｌｕ的功能类似，该
转运蛋白质亦能够在跨膜转运糖分子的过程中将其

磷酸化，形成葡萄糖⁃６ 磷酸，但该运载体的运载范

围更广，除葡萄糖外，还能够转运半乳糖、甘露糖、海
藻糖及葡萄糖的衍生物，如 ２⁃脱氧葡萄糖、葡萄糖

胺等［２１］。
作为多顺反子的 ｍａｎＸＹＺ，其中 ｍａｎＸ 能够编码

糖运载体 ＥＩＩＭａｎ中的位于细胞质中的部分 ＥＩＩＡＢｍａｎ，
而 ｍａｎＹ 和 ｍａｎＺ 分别能够编码糖运载体 ＥＩＩＭａｎ中

的位于细胞膜上的部分 ＥＩＩＣＭａｎ和 ＥＩＩＤＭａｎ。 当 ＳｇｒＳ
单独结合在 ｍａｎＸ ｍＲＮＡ 上时，能够覆盖该 ｍＲＮＡ
上的核糖体结合位点（ＲＢＳ），抑制其翻译。 在此过

程中，另一种 ｓＲＮＡ ＤｉｃＦ 也能够通过阻止 ｍａｎＸ
ｍＲＮＡ 与核糖体结合，从而抑制该基因翻译。 但与

ＳｇｒＳ 相比，ＤｉｃＦ 的抑制效果相对较弱［１２，２２］；而 ＳｇｒＳ
单独结合于 ｍａｎＸ 和 ｍａｎＹ ｍＲＮＡ 之间的结合位点

时，又能够阻止核糖体与 ｍａｎＹ ｍＲＮＡ 结合，同时抑

制 ｍａｎＹ 和 ｍａｎＺ ｍＲＮＡ 的翻译；而当 ＳｇｒＳ 同时结

合于 ｍａｎＸＹＺ ｍＲＮＡ 上的两个结合位点时，则会在

核糖核酸酶 ＲＮａｓｅ Ｅ 作用下，将 ｍａｎＸＹＺ ｍＲＮＡ
降解［２３］。
１􀆰 ３　 对 ｙｉｇＬ ｍＲＮＡ 的转录后调控

与 ｐｔｓＧ 和 ｍａｎＸＹＺ 两种基因的作用相反，沙门

氏菌中的 ｙｉｇＬ 基因能够编码位于细胞质中的一种

磷酸酶，该酶能够将胞内已经磷酸化的葡萄糖去磷

酸化，而后通过自由扩散及相应的运载体将去磷酸

化的葡萄糖运出细胞，从而提高菌体对糖胁迫的耐

受性［２４］。 当胞内的磷酸葡萄糖浓度较大时，ＳｇｒＳ 能

够结合于双顺反子 ｐｌｄＢ⁃ｙｉｇＬ 中的 ｐｌｄＢ ｍＲＮＡ，从而

将 ｙｉｇＬ ｍＲＮＡ 中的核糖核酸酶 ＲＮａｓｅ Ｅ 识别位点

覆盖，防止其被降解，延长了 ｙｉｇＬ ｍＲＮＡ 在菌体内

的存在时间，从而翻译出更多的磷酸酶来解除胞内

过高的磷酸葡萄糖压力［２５］。
与一般 ｓＲＮＡ 不 同， ＳｇｒＳ 作 为 一 种 双 功 能

ｓＲＮＡ，除能发挥转录后调控作用外，大多数肠杆菌

中的 ＳｇｒＳ 还能转录出蛋白质 ＳｇｒＴ［２６，２７］。 编码该蛋

白质的基因位于 ｓｇｒＳ 中靠近 ５ ＇端一侧，长度约为

１３０ ｎｔ。 其转译产物一般含有 ４０ ～ ５０ 个氨基酸，
ＳｇｒＴ 能够特异性结合在运载体 ＰｔｓＧ 位于细胞膜上

的 ＥＩＩＣＧｌｃ部分，关闭运载体 ＰｔｓＧ 对葡萄糖的转运功

能，从而激活对其他糖类的利用，使得菌体能够更好

的生存于多种碳源并存的环境中［２８］。 ＳｇｒＳ 和 ＳｇｒＴ
从两个层面上解决菌体受到糖胁迫时的糖转运问

题。 其中，ＳｇｒＳ 通过对多个靶 ｍＲＮＡ 进行转录后调

控，改变胞内相关靶 ｍＲＮＡ 的数量。 而 ＳｇｒＴ 则通过

抑制新产生的葡萄糖运载体蛋白 ＰｔｓＧ 的运输能力。
二者以 ＳｇｒＳ 作用为主，分别从转录和蛋白质水平来

发挥功能，相辅相成，使得菌体在面对糖胁迫时能够

良好地生长。
由于转录激活因子 ＳｇｒＲ、ｓＲＮＡ ＳｇｒＳ 及蛋白质

ＳｇｒＴ 功能上的协调性，目前已将三者合称为 ＳｇｒＲＳＴ
系统［２９］。 其中，转录激活因子 ＳｇｒＲ 能够在胞内磷

酸糖的浓度过大，抑制菌体正常代谢时，结合到 ｓｇｒＳ
基因的相应位点，促进 ｓｇｒＳ 基因的转录。

Ｓｅｔ 是一种质子力驱动流出泵，由于其能够将胞

内过多的 ＩＰＴＧ 运出胞外，从而解除该物质对细胞

的毒性胁迫而被人所了解。 而后的研究发现，ｓｇｒＳ
位于 ｓｅｔ 基因上游，二者形成一个操纵子，共用一个

启动子，并同时被转录激活因子 ＳｇｒＲ 促进转录。 当

面对较高的糖压力时，位于细胞膜上的 Ｓｅｔ 可以将

胞内葡萄糖及其类似物运出胞外，从而降低菌体内

部的糖浓度，增强细菌对糖胁迫的耐受性［３０］。

２　 糖转运相关 ｓＲＮＡ 在肠杆菌中的分布

差异

　 　 虽然 ＳｇｒＳ 广泛存在于肠杆菌中，但该 ｓＲＮＡ 的

同源基因在不同菌属中差异极大。 根据基因的同线

性，利用转录激活因子 ＳｇｒＲ 编码基因定位出不同菌

属中的 ｓＲＮＡ ＳｇｒＳ，通过软件 Ａｒｔｅｍｉｓ 确定可能的开

放阅读框 （ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅ，ＯＲＦ）中的起始与终

止密码子［３１］，而后利用 Ｂｌ２Ｓｅｑ 等软件将上述 ＯＲＦ
与 Ｅ． ｃｏｌｉ Ｋ１２ 中的 ＳｇｒＴ 进行比对。 最终定位出 ２２
条 ＳｇｒＳ 的同源基因。 经过比对发现，这些 ｓＲＮＡ 除

发挥碱基互补配对的 ３＇末端保守性较高外，彼此间

序列相似性极低，其中尤以 ＳｇｒＴ 的编码序列差异最

为显著。 此外，碱基互补序列中 Ｇ：Ｃ 含量要明显高

于非互补序列。
在含有 ＳｇｒＳ 同源基因 １７ 种菌属中，均为革兰

氏阴性菌，除 Ａｅｒｏｍｏｎａｓ 外，其余菌属都属于 γ⁃变形
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Ｆｉｇ． １　 Ｍｏｄｅｌ ｆｏｒ ｔｈｅ ＳｇｒＳ⁃ｍｅｄｉａｔｅｄ ｇｌｕｃｏｓｅ⁃ｐｈｏｓｐｈａｔｅ （ＧＰ） ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ　 　 Ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｇｌｕｃｏｓｅ⁃ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｓｔｒｅｓｓ， ＳｇｒＲ
ａｃｔｉｖａｔｅｓ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｏｆ ｓｇｒＳ． ＳｇｒＳ ａｓｓｏｃｉａｔｅｓ ｗｉｔｈ Ｈｆｑ ａｎｄ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｔｈｅ ｐｔｓＧ ａｎｄ ｍａｎＸＹＺ ｍＲＮＡｓ， ｗｈｉｃｈ ｅｎｃｏｄｅ ｍａｊｏｒ
ＰＴＳ ｓｕｇａｒ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ． Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ， ＳｇｒＳ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｔｈｅ ｙｉｇＬ ｍＲＮＡ， ｗｈｉｃｈ ｅｎｃｏｄｅｓ ａ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ． Ｄｅｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｏｆ
ｓｕｇａｒｓ ｉｓ ａ ｐｒｅｒｅｑｕｉｓｉｔｅ ｆｏｒ ｔｈｅｉｒ ｅｆflｕｘ ｔｈｒｏｕｇｈ ｕｎｋｎｏｗｎ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ． Ｔｈｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｔａｒｇｅｔ ｍＲＮＡｓ ｂｙ ＳｇｒＳ， ｉｎ ｔｕｒｎ， ｈｅｌｐｓ
ｃｅｌｌｕｌａｒ ｒｅｃｏｖｅｒｙ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ＧＰ ｓｔｒｅｓｓ． ａ ＭＧ， α⁃ＭＧ； Ｐ， ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｇｒｏｕｐ［１５，２８，３０］

菌纲中的肠杆菌科。 其中，Ｙｅｒｓｉｎｉａ ｅｎｔｅｒｏｃｏｌｉｔｉｃａ 含

有的 ｓＲＮＡ ＳｇｒＳ 最短，为 ８４ ｎｔ，并且该 ｓＲＮＡ 不能翻

译出 蛋 白 质 ＳｇｒＴ； 而 Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａ ｐｎｅｕｍｏｎｉａｅ 中 的

ｓＲＮＡ ＳｇｒＳ 最长，为 ４１０ ｎｔ，编码的 ＳｇｒＴ 含有 ５０ 个

氨基酸；而编码最长 ＳｇｒＴ （５８ ａａ） 的菌属则为

Ａｅｒｏｍｏｎａｓ ｈｙｄｒｏｐｈｉｌａ 和 Ａｅｒｏｍｏｎａｓ ｓａｌｍｏｎｉｃｉｄａ， 其

ｓＲＮＡ⁃ＳｇｒＳ 长度分别为 ３３０ ｎｔ 和 ３２５ ｎｔ。 由此可知，
ｓＲＮＡ ＳｇｒＳ 的长度与所翻译出的蛋白质 ＳｇｒＴ 长度并

无明显的相关性。 而在上述菌属中，该 ｓＲＮＡ ３＇末端

含有一段 ５＇⁃ＣＵＧＡＧＵＡｕＵＧＧＵＧ⁃３＇的保守序列，其中

除“ｕ”位点可变外，其他位点均不变。 现已证明，此
段序列是 ＳｇｒＳ 与靶 ｍＲＮＡ ＰｔｓＧ 进行碱基互补配对

的关键部分［３２］。

３　 问题与展望

ｓＲＮＡ 作为一种调节因子广泛参与细菌新陈代

谢、生理生长以及毒力因子分泌等过程的调控。 如

ＲｙｈＢ 通过对细胞色素等基因的表达，进行负调控以

维持菌体中铁平衡外［３３］，还能够通过降低菌体的代

谢水平，从而增强菌体对抗生素及其他压力胁迫的

耐受性［３４］。 但同一种 ｓＲＮＡ 在不同菌属中的功能

存在着明显的差异。 如 Ｅ． ｃｏｌｉ 中的 ＳｇｒＳ 通过对

ｐｔｓＧ、ｍａｎＸＹＺ、ａｓｄ、ａｄｉＹ、ｆｏｌＥ 和 ｐｕｒＲ ｍＲＮＡ 的调控，

影响着Ｅ． ｃｏｌｉ中的糖代谢及其他相关代谢活动［３５］；
而 Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ ｅｎｔｅｒｉｃａ ｓｅｒｏｖａｒ Ｔｙｐｈｉｍｕｒｉｕｍ 中的 ＳｇｒＳ
除通过对 ｐｔｓＧ、ｍａｎＸＹＺ 和 ｙｉｇＬ ｍＲＮＡ 调控从而影

响糖代谢外，还能够特异性的对编码分泌效应毒性

蛋白质的 ｓｏｐ ｍＲＮＡ 进行负调控，改变 Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ
ｅｎｔｅｒｉｃａ ｓｅｒｏｖａｒ Ｔｙｐｈｉｍｕｒｉｕｍ 的致病性水平［３６］。 此

外，ｓＲＮＡ 在参与多种代谢调控活动过程中与相应

靶 ｍＲＮＡ 的结合方式，以及具体的调控机制目前仍

不十分清楚。 虽然有报道显示，通过单分子荧光原

位杂交技术和超分辨显微镜对 Ｅ． ｃｏｌｉ 中 ＳｇｒＳ 及相

应的靶 ｍＲＮＡ 进行胞内实时观察，但依旧不能详尽

解释 ＳｇｒＳ 在 转 录 后 调 控 过 程 中 发 挥 的 复 杂

作用［３７］。
根据 ＳｇｒＳ 对菌体糖代谢的调控作用，已有研究

报告显示，通过对 Ｅ． ｃｏｌｉ Ｋ１２ 菌株中 ｓｇｒＳ 基因进行

过表达，能够显著降低该菌株的产乙酸能力［３８］。 这

为 ｓＲＮＡ 应用于工业发酵菌种的改造提供了可能，
此外，结合 ＳｇｒＳ 对致病菌株毒力因子分泌水平的影

响，又为细菌病害的防止开辟出新的研究方向。 随

着科学技术的不断发展，对于非编码 ｓＲＮＡ 的相关

研究工作的进一步深入，在不久的未来，ｓＲＮＡ 在菌

体内复杂的调控机制将会取得进一步进展。 而这将

为合成生物学、基因工程以及工业微生物育种技术

５５０１



中国生物化学与分子生物学报 第 ３４ 卷

的发展奠定良好的理论基础。
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