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摘要：脯氨酸的亲水力极强，是构成蛋白质的唯一亚氨基酸。脯氨酸在植物中的作用和机制已得到

广泛研究，除作为渗透调节物质外，脯氨酸还在清除细胞活性氧或作为信号分子调控植物细胞生长

发育、增殖或死亡中发挥重要作用。现有研究结果表明，适当浓度的脯氨酸在细菌细胞中发挥重要

功能。本文对细菌脯氨酸的合成、降解、在细胞内外的转运及功能进行综述。 
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L-脯氨酸，简称脯氨酸(proline，Pro)，化学

名称为吡咯烷酮羧酸，是构成蛋白质的 20 种基

本氨基酸中唯一的亚氨基酸，亲水力极强，是  

一种天然的渗透保护剂和抗氧化剂[1–2]，或作为分

子伴侣保护蛋白质的完整性及多种酶的活性[3]。

英国学者 Kemble 和 Macpherson 于 1954 年在应激

条件下的黑麦草中最早发现脯氨酸积累现象[4]；

1969 年法国学者 Gilles 和 Schoffeniels 发现，无

脊椎动物中华绒螯蟹的离体神经细胞在高盐环

境也有脯氨酸积累[5]。除在细胞内的积累，脯氨

酸的降解过程也有重要作用。据报道，致病性真

菌新型隐球菌的活性氧平衡和毒力发挥需要完

整的脯氨酸分解代谢途径[6]，脯氨酸分解代谢对

于布氏锥虫在采蝇媒介中的生存至关重要[7]。近年

研究发现，脯氨酸代谢参与响应人体细胞对遗传

毒性、代谢性应激、炎症过程等的控制[8]，并在多

种类型癌症的发生和发展中发挥重要作用[9–12]。 

在细菌中，澳大利亚学者 Christian 1955 年

在 Salmonella oranienburg 中首次发现脯氨酸积

累与其渗透胁迫耐受性密切相关[13]，随后国外学

者对细菌脯氨酸合成、降解及功能方面展开研

究，国内学者的研究则大多集中于脯氨酸高产菌

株选育与发酵条件优化方面。迄今，有关细菌脯

氨酸代谢与功能方面的综述鲜有报道。 
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1  细菌中脯氨酸的合成与降解 

1.1  细菌中脯氨酸的生物合成 

目 前 ， 已 报 道 的 脯 氨 酸 合 成 途 径 主 要 有   

两条，根据起始物的不同分为谷氨酸(Glu)途径和

鸟氨酸(Orn)途径[14–15]，目前认为 Glu 途径是细菌

脯氨酸生物合成的主要途径。 

1.1.1  谷氨酸途径：以谷氨酸为起始物的脯氨酸

合成途径首先在 Escherichia coli 中阐明，该途径

共经历 3 个酶促反应和一个自发环化反应(图 1)，

合成过程依次为：L-谷氨酸(L-glutamate)在 γ-谷

氨酰激酶(γ-glutamyl kinase，γ-GK)作用下磷酸化

生成 γ-谷氨酰磷酸(γ-glutamyl phosphate，γ-GP)；

然后 γ-GP 被 γ-谷氨酰磷酸还原酶 (γ-glutamyl 

phosphate reductase，γ-GPR)催化生成 γ-谷氨酸半

醛(γ-glutamic semialdehyde，GSA)；GSA 自发环

化 ， 脱 去 一 分 子 水 ， 生 成 Δ1- 吡 咯 啉 -5- 羧 酸

(Δ1-pyrroline-5-carboxylate，P5C)；P5C 在 Δ1-吡

咯 啉 -5- 羧 酸 还 原 酶 (Δ1-pyrroline-5-carboxylate 

reductase ， P5CR) 的 作 用 下 生 成 L- 脯 氨 酸

(L-proline)[16]。现有研究结果证实，上述途径广

泛存在于真细菌、酿酒酵母、植物和动物中。所

不同的是，在细菌和低等的真核生物(如真菌和

藻类)中的 GK 和 GPR 是离散的单功能酶，而在

高等动物和植物体内的 GK 和 GPR 则是融合到

一起的双功能酶，即 P5C 合成酶(Δ1-pyrroline-5- 

carboxylate synthetase，P5CS)。笔者实验室曾分

离 得 到 一 株 严 格 厌 氧 梭 菌 Clostridium sp. 

AUH-JLC108，该菌株在厌氧条件下能将底物黄

豆 苷 原 开 环 转 化 为 去 氧 甲 基 安 哥 拉 紫 檀 素

(O-desmethylangolensin，O-Dma)，后经长期耐氧

驯化得到其耐氧突变株 Clostridium sp. Aeroto- 

AUH-JLC108[17]。与未驯化的野生菌株相比，耐

氧突变株发酵液中检测到脯氨酸的合成与积累。 

 

 
 

图 1.  细菌脯氨酸的合成与降解(谷氨酸途径) 

Figure 1.  Biosynthesis and degradation of proline in bacteria (glutamate pathway). 
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经对脯氨酸合成酶基因的克隆与表达分析，证明

了耐氧突变株可以谷氨酸为底物，经上述 3 种酶

催化合成脯氨酸[18]。 

1.1.2  鸟氨酸途径：目前，已报道的比较确定的

由鸟氨酸合成脯氨酸的途径有两条(图 2)，其中 

一条途径是：起始物 L-鸟氨酸(L-ornithine)在鸟

氨酸 δ-氨基转移酶(δ-OAT)的作用下形成 GSA，

GSA 自发环化为 P5C，之后经 P5CR 还原为 L-脯

氨酸。该反应将脯氨酸代谢与精氨酸代谢和尿素

循环联系起来[19]。 

目前已知，δ-OAT 是一种几乎存在于所有真

核生物中的酶，可催化鸟氨酸向谷氨酸或脯氨酸

的转化。在原核生物中，OAT (rocD 基因)参与精

氨酸的降解和脯氨酸的合成[20]。2015 年 Fichman

等通过基因组分析，预测在 177 种细菌的基因组

中存在编码 δ-OAT 的基因，并发现在牙龈卟啉单

胞菌以及一些根瘤菌和芽孢杆菌中，编码 δ-OAT

的 基 因 位 于 编 码 精 氨 酸 分 解 代 谢 酶 的 基 因 簇  

中[14]。另外，有研究发现，δ-OAT 和参与精氨酸

代谢的另外两个酶，即 N-乙酰鸟氨酸 δ-氨基转移

酶(NAcOAT，argD)和 N-琥珀酰鸟氨酸 δ-氨基转

移酶(SOAT)关系密切，均可作用于鸟氨酸[14,20]，

因此，在原核生物中很难证明是否存在不同于

NAcOAT 和 SOAT 的功能性 OAT。1980 年，Buxton

发现枯草芽孢杆菌 proA 突变株的营养缺陷需求

既可用脯氨酸来满足，又可用精氨酸、瓜氨酸或

鸟氨酸来满足[21]。另外，据 Belitsky 等 2001 年报

道，突变枯草芽孢杆菌 δ-OAT 和 P5CR 编码基因

导致精氨酸、瓜氨酸或鸟氨酸均不能作为脯氨酸

前体而被利用[22]。2011 年，Deutch 发现腐生葡萄

球菌含有 OAT 和 P5CR 活性，能利用鸟氨酸作为

脯氨酸的来源[23]。 

由鸟氨酸合成脯氨酸的另一条途径是 L-鸟

氨酸被鸟氨酸环化脱氨酶 (OCD)催化直接生成 

L-脯氨酸。该酶于 1971 年在梭状芽孢杆菌中发 

现[24]，后来在根癌土壤杆菌[25]、苜蓿根瘤菌[26]、

流产布鲁氏菌 [27]、发根农杆菌 [28]、恶臭假单胞  

菌[29]中被报道。根据 Jensen 和 Wendisch 2013 年

报道，谷氨酸棒杆菌的基因组包含一个可能的

ocd 基因，然而，将该基因克隆到质粒中进行表

达，在培养基中并未检测到脯氨酸的积累[30]；相

反，如给谷氨酸棒杆菌补充脯氨酸，该菌株则可 

 

 
 

图 2.  细菌脯氨酸的合成与降解(鸟氨酸途径) 

Figure 2.  Biosynthesis and degradation of proline in bacteria (ornithine pathway). 
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通过 OCD 增加鸟氨酸的产量[31]。该结果表明，

谷氨酸棒杆菌中的 ocd 类似基因编码的蛋白可能

更容易趋向从脯氨酸至鸟氨酸的催化方向，但目

前尚未见其他基于 OCD 逆反应从脯氨酸到鸟氨

酸的其他文献报道。 

1.2  细菌中脯氨酸的降解 

脯氨酸代谢的中间产物 P5C/GSA 可被分解

代谢和合成代谢途径共享，但脯氨酸的降解过程

并非完全为其合成过程的逆反应，催化反应的酶

亦不同。如图 1 和 2 所示，从 L-脯氨酸到 L-谷氨

酸的降解是由 PRODH 和 P5CDH 催化的四电子

氧化过程[19,32]：脯氨酸脱氢酶(PRODH)以 FAD 作

为电子受体，脱去 L-脯氨酸的 2 个氢生成 P5C；

P5C 自动开环，结合一分子水，形成 GSA；Δ1-吡

咯啉-5-羧酸脱氢酶(P5CDH)以 NAD+作为电子受

体，催化 GSA 脱氢氧化为 L-谷氨酸。由于 GSA

是被氧化的底物，2013 年，国际生物化学与分子

生 物 学 联 合 会 命 名 委 员 会 (IUBMB) 建 议 将

P5CDH 改为 GSADH[19]，但 Δ1-吡咯啉-5-羧酸脱

氢酶的简称目前尚未统一。 

参与脯氨酸氧化的 PRODH 和 P5CDH 在真

核生物和原核生物中均高度保守，所不同的是这 

两 个 酶 是 否 融 合 为 一 个 被 称 为 脯 氨 酸 利 用 A 

(PutA)的双功能酶。根据 Tanner 2008 年报道，

脯氨酸降解酶可分为三类：第一类由单功能酶组

成，即 PRODH 域和 P5CDH 域是分开的；第    

二类和第三类在同一条 PutA 多肽中均同时含有

PRODH 域和 P5CDH 域，二者的区别在于是否在

N 末端还含有一个 RHH (ribbon-helix-helix) DNA

结合域[33]，其中含有 DNA 结合域的 PutA 具有   

3 种功能，即除具有 PRODH 和 P5CDH 酶活外，

RHH 域使 PutA 作为 putA 和 putP (编码高亲和力

的 Na+/脯氨酸转运蛋白)基因的转录调节因子[32,34]。

以往多认为真核生物体内脯氨酸的降解均依赖

单功能酶 PRODH 和 P5CDH，原核生物中脯氨酸

的降解则依赖双功能 PutA。现有研究结果表明，

革兰氏阳性细菌中的脯氨酸降解酶为单功能酶，

而革兰氏阴性细菌中的脯氨酸降解酶为双功能

PutA[35]。 

1982 年，Meile 等提出在革兰氏阴性铜绿假

单胞菌 PAO 中，双功能脯氨酸降解酶的产生受脯

氨酸诱导而不受 P5C 诱导，受柠檬酸盐和氮控制

的降解物阻遏[36]。随后的 10 年中，多位学者对

鼠伤寒沙门氏菌脯氨酸利用的调节进行了研究。

Ostrovsky 等 1991 年研究结果表明，当细胞内脯

氨酸缺乏时，PutA 酶游离于细胞质中，并作用于

put 调节子，阻遏 putA 和 putP 基因的转录，抑制

脯氨酸的降解；而当细胞内脯氨酸浓度较高时，

PutA 酶则结合在细胞膜上，putA 和 putP 基因转

录表达，促进脯氨酸的降解[37]。然而，在渗透胁

迫下鼠伤寒沙门氏菌积累的脯氨酸几乎不被降

解，因为该条件下脯氨酸降解酶直接被抑制[38]。 

在革兰氏阳性枯草芽孢杆菌中，putBCP 基因

簇(编码高亲和力的脯氨酸转运蛋白 PutP、脯氨

酸脱氢酶 PutB 和 Δ1-吡咯啉-5-羧酸脱氢酶 PutC)

的诱导表达受培养基中亚毫摩尔浓度脯氨酸的

存在而触发；然而，作为高渗应激保护剂而合成

的 大 量 脯 氨 酸 ( 可 达 几 百 毫 摩 尔 ) 却 不 能 诱 导

putBCP 的转录[39]。笔者以为，造成这种现象的

原因可能与脯氨酸在菌体细胞内外的存在状态

不同有关：存在于胞外的脯氨酸是作为一种溶质

分子存在于培养基的自由水中，因此，脯氨酸被

转运进入菌体后可诱导相关酶的表达。McLain

等 2007 年的研究结果证实，当脯氨酸与水的摩
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尔比分别为 1:10、1:15 和 1:20 时，脯氨酸分子间

的相互作用较弱，在这 3 种浓度中均未观察到脯

氨酸存在明显的簇化或聚集现象[40]。作为高渗应

激保护剂的脯氨酸在菌体细胞内则是以水合分

子团簇形式聚集在一起，导致菌体细胞内水流动

性减弱，以结合态存在的脯氨酸不再具有底物诱

导作用，而是通过变构调节某些蛋白的构型来影

响相关酶的活性。在逆境条件下，细胞内的脯氨

酸会自然积聚为高浓度 [41]，高密度液体分子间

若形成氢键，有可能发生缔合现象。王朝杰等

2007 年根据 15 种脯氨酸的结构特性和红外光谱

数据，发现不同构象中存在强弱不同的分子内氢

键 [42]。除分子内和分子间氢键外，脯氨酸二聚  

体 [43]以及脯氨酸不同异构体可在不同位置与水

分子结合形成氢键[44–45]。目前已知，分子间有氢

键的液体，一般黏度较大。 

2  脯氨酸在细菌细胞内外的转运 

现有研究结果表明，在大肠杆菌和沙门氏菌

中的脯氨酸转运系统包括 PutP、ProP 和 ProU。

当菌株以脯氨酸为碳源或氮源时，PutP 是其运输

所必需，此时 PutP 可被外源脯氨酸诱导；ProP

和 ProU 则用于运输渗透保护剂[46–47]。研究发现，

当菌株培养在不含脯氨酸的培养基中时，野生型

大肠杆菌和鼠伤寒沙门氏菌的胞质脯氨酸水平

不受渗透胁迫的调控；当环境中有可供使用的脯

氨 酸 时 ， 在 渗 透 胁 迫 下 菌 株 会 大 量 积 累 脯 氨   

酸[48–49]。这表明高渗透压下其胞质脯氨酸水平的

增加并非内源性合成，而是通过 ProP 和 ProU 运

输系统外源吸收的结果。 

许多革兰氏阳性细菌脯氨酸的合成或降解

则受渗透胁迫调控，在缺乏外源脯氨酸时，可通

过增加脯氨酸的内源性合成应对渗透胁迫。与上

述革兰氏阴性细菌一样，当革兰氏阳性枯草芽孢

杆菌以脯氨酸作为碳或氮源时，其 putP 基因可由

培养基中存在的脯氨酸诱导表达，但脯氨酸作为

渗透保护剂吸收则是由 OpuE (渗透调节性 Na+/脯

氨酸转运蛋白)转运体介导的，opuE 基因可持续

响应高渗透进行诱导表达。opuE 和 proHJ (渗透

适应性脯氨酸合成蛋白基因)操纵子在枯草芽孢

杆菌染色体上互不相邻，但渗透胁迫下可被同时

诱导。现有研究结果证实，OpuE 蛋白是菌体响

应渗透胁迫而高水平合成脯氨酸所必要的，此

时，OpuE 转运蛋白不仅用于搜寻外源脯氨酸作

为渗透保护剂，也可以回收盐胁迫条件下菌体细

胞从头合成随后释放的脯氨酸[50]。编码脯氨酸转

运和生物合成蛋白的基因群组成一个操纵子，渗

透胁迫下有利于这些基因的协同控制表达[50]。 

Zaprasis 等(2014 年)发现 PutP 和 OpuE 系统

同时失活时，枯草芽孢杆菌细胞仍然将脯氨酸作

为营养物利用，推测在枯草芽孢杆菌中可能存在

第三类脯氨酸转运系统。于是利用 putP opuE 双

突变体对有毒的脯氨酸类似物 3,4-脱氢-dl-脯氨

酸(DHP)的敏感性，确定了第三类脯氨酸吸收系

统的存在。并进一步利用菌体对放射性同位素标

记的 γ-氨基丁酸(GABA)和脯氨酸吸收试验，证

实了 GabP 载体不仅作为 GABA 的吸收系统，同

时也是枯草芽孢杆菌的第三类脯氨酸转运体[51]。 

3  细菌中脯氨酸功能研究 

3.1  作为营养物质参与代谢 

革兰氏阴性大肠杆菌、鼠伤寒沙门氏菌、克

雷伯菌及革兰氏阳性枯草芽孢杆菌均可以脯氨

酸作为唯一氮源或碳源[39,52]，外源脯氨酸经脯氨
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酸透性酶(proline permease)催化的 Na+/脯氨酸同

向转运，进入细胞后被降解为谷氨酸，进而参与

重要化学反应。除作为唯一氮源或碳源外，脯氨

酸还可作为重要的碳源或氮源支持恶臭假单胞

菌、幽门螺杆菌和大豆根瘤菌等在各种营养条件

下生长[53–55]。在分枝杆菌中，脯氨酸代谢由单功

能酶脯氨酸脱氢酶(PruB)和 P5C 脱氢酶(PruA)介

导，由一个独特的 DNA 结合蛋白 PruC 调控。当

分枝杆菌细胞处于营养缺乏和缺氧环境中时，参

与脯氨酸代谢的基因被诱导表达。在缺氧条件

下，尽管培养基中存在过量的碳和氮，但添加脯

氨酸比不添加的会产生更高的生物量[56]。原因是

缺氧条件下，分枝杆菌合成代谢率和分解代谢率

之间出现不平衡(甘油过剩)，导致丙酮醛的产生。

丙酮醛是一种有毒代谢物，可作为葡萄糖、甘油、

脂肪酸或蛋白质降解代谢的副产物产生。而脯氨

酸代谢产生的 P5C 可与丙酮醛反应形成无毒的

2-乙酰基-1-吡咯啉，从而保护分枝杆菌细胞免受

丙酮醛的毒害。 

3.2  渗透保护功能 

脯氨酸是一种有效的相容性溶质，可抵御

高渗透压对细胞生理的不利影响[57–58]。1981 年

Csonka 首先发现，鼠伤寒沙门氏菌的脯氨酸高产

菌株获得了渗透抗性[47]。据 Dandekar 1988 年报

道，因脯氨酸生物合成途径中第一种酶的调节区

位点中发现了单碱基对变化，改变了反馈抑制作

用，导致高水平脯氨酸的合成，使大肠杆菌能够

承受渗透胁迫[59]。1992 年，Omori 对粘质沙雷氏

菌突变的 proBA 操纵子进行分析时得出了同样的

结论，发现这种突变同样使 GK 对脯氨酸介导的

反馈抑制的敏感性显著降低，而赋予细胞较高的

脯氨酸生产率和增强的渗透耐受性[60]。2011 年，

Faiza 研究了分离自骆驼奶的乳酸菌在 M17 培养

基中对盐胁迫的反应特点，证明脯氨酸是一种有

效的渗透保护剂[61]。Zaprasis 等的研究结果表明，

枯草芽孢杆菌可通过渗透引起的相容性溶质的

从头合成与吸收、外源多肽的水解释放[62]、蛋白

质氨基酸(谷氨酸、谷氨酰胺、天冬氨酸、天冬酰

胺和精氨酸)和非蛋白质氨基酸(鸟氨酸、瓜氨酸)

的代谢转化[63]等多种方式积累胞内脯氨酸，对抗

高渗透压的影响。Amezaga 等 1999 年的研究结

果则表明，在大肠杆菌中，含有脯氨酸的肽主要

作用是提供营养物质，不会导致脯氨酸作为相容

性溶质的积累[64]，即含有脯氨酸的肽不能提供渗

透保护。 

3.3  抗冷、抗热和抗氧化应激 

在大肠杆菌中，脯氨酸作为一种热保护剂，

在热应激过程中可减少蛋白质聚集 [65]。研究发

现，脯氨酸具有与甘油和海藻糖几乎相同的低温

保护活性，是一种天然无毒的冷冻保护剂[66]。活

性氧(reactive oxygen species，ROS)是分子氧从细

胞氧化还原组分接受不同数目电子时形成的。

游离脯氨酸通常与活性氧平衡的调节相关，细

胞内脯氨酸的积累是一种适应性应激反应，可

提供氧化应激保护，该保护作用需要吡咯烷环

的仲胺[67–68]。通常情况下，脯氨酸可直接清除某

些类型的活性氧，也可保护多种抗氧化酶的稳定

性，激活其他的解毒途径[67]。2008 年，Krishnan

通过氧化应激分析对肝螺杆菌 putA 基因敲除

突变株进行了表征，发现相对于野生型菌株，

putA 突 变 菌 株 显 示 出 脯 氨 酸 水 平升高和对氧

化应激的抗性，但并未观察到抗氧化基因的上

调，认为抗性的显著增加归因于较高的脯氨酸

含量，这与脯氨酸作为抗氧化剂的作用一致[68]。
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2015 年，Zhang 等通过对比大肠杆菌野生型和

putA 突变菌株氧化应激反应特征，发现脯氨酸所

提供的应激保护是大肠杆菌的一种普遍表型且

依赖于 PutA，脯氨酸代谢可提高氢过氧化物酶 I 

(由 katG 编码)的表达和活性，增加氧化应激抗  

性[32]。笔者实验室研究发现，一定浓度的脯氨酸

不 仅 能 够 缓 解 培 养 基 中 H2O2 对 耐 氧 突 变 株

Aeroto-AUH-JLC108 的毒害作用，还可通过保护 

NADH 氧化酶活性来减弱氧胁迫对耐氧突变株

有氧生长的影响[69]。 

3.4  提高病原菌的致病性 

现有研究结果表明，脯氨酸对胞内寄生菌的

毒力发挥有重要作用。Smith 等 2001 年的研究发

现，脯氨酸生物合成途径中最后一个基因 proC

发生突变后，结核分枝杆菌在小鼠感染模型中表

现出毒力减弱现象[70]；2006 年，Rachman 发现肺

结核病人病期内结核分枝杆菌中 pruA 上调[56,71]；

2014 年，Lagautriere 等发现脯氨酸代谢途径是结

核分枝杆菌持续在体内存在的一个重要因素[72]。

2014 年，Cheng 等的研究结果表明，脯氨酸和谷

氨酰胺可通过上调 NtrY/NtrX、PutA/GlnA 以及加

速 DNA 结合蛋白 CtrA 的降解来调控人单核细

胞查菲埃立克体 E. chaffeensis (一种严格细胞内

寄生菌)的快速增殖，并提高其致病力[73]。另外，

2017 年 Caudill 等揭示了 Put 系统对流产布鲁氏

菌在其宿主细胞内复制并存活方面发挥重要作

用，Put 系统影响毒力的原因可能有 2 个：提供

有效的呼吸途径和/或有助于诱导抗氧化途径[74]。 

除对胞内寄生菌外，脯氨酸对非胞内寄生病

原菌的毒力发挥也有重要作用。现有研究结果证

实，许多病原菌依赖脯氨酸作为关键呼吸底物。

2003 年，Nagata 等研究发现，脯氨酸是幽门螺杆

菌在人胃定殖期间优先选择的呼吸底物，在感染

幽门螺杆菌患者的胃液中脯氨酸含量比未感染

者高 10 倍[54]。另有研究报道，幽门螺杆菌 putA

突变株在小鼠中的定殖效率则明显低于野生型

菌株[75]。2004 年，Schwan 等通过对高亲和力脯

氨酸转运基因(putP)的突变分析发现，该基因的

突变导致金黄色葡萄球菌在几种感染动物模型

体内的毒力减弱 [76]。在金黄色葡萄球菌感染期

间，转运蛋白 PutP 的高表达以及脯氨酸快速向胞

内输入对其致病性至关重要[77]。当遇到高渗环境

时，在高亲和力 PutP 和低亲和力 ProP 两种转运

蛋白介导下，金黄色葡萄球菌细胞内的脯氨酸

水平增加，进而发挥渗透调节作用[78]。2017 年

Halsey 等的研究结果表明，脯氨酸对于脓肿形成

过程中金黄色葡萄球菌的生长非常重要，此时葡

萄糖利用会受到严重限制，而脯氨酸可作为金黄

色葡萄球菌的重要碳源和能源 [79]。口腔微生物

滋生是造成龋齿的主要原因，而口腔生物膜是龋

齿形成与防治的关键。Cleaver 等 2021 年的研究

结果表明，当营养不足时，口腔细菌生物膜可通

过降解蛋白质释放脯氨酸，进而将脯氨酸降解为

5-氨基戊酸、丁酸、丙酸和甘氨酸等新的碳源和

氮源[80]。 

4  结语 

脯氨酸可影响生物体的许多代谢过程，脯

氨酸代谢在不同生物过程中具有不同的作用机

制，包括细胞信号传导、应激保护和能量产生

等 [81]。脯氨酸代谢的 3 种氨基酸(脯氨酸、谷氨

酸和鸟氨酸)与哺乳动物 3 个关键的代谢途径(即

TCA 循环、尿素循环和磷酸戊糖途径)相联系[82]，

影 响 NADP+/NADPH 水 平 驱 动 磷 酸 戊 糖 途 径
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(OPPP)[83]，而 OPPP 的碳流量的变化可以促进核

苷酸合成以及细胞分裂。最新研究结果表明，上

调脯氨酸合成可促进癌细胞增殖 [84–85]。笔者实

验室获得的耐氧突变株 Aeroto-AUH-JLC108 在有

氧条件下的生长量是未驯化原出发菌株在厌氧条

件下的 3 倍[17]，有关脯氨酸积累在耐氧突变株菌

体增殖中的作用尚待进一步研究。另外，脯氨

酸代谢和转运能力的破坏可显著减弱某些病原

体的毒力[70,77]，抑制脯氨酸的代谢与转运可能是

治疗某些病原体感染的新策略。 
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Abstract: Proline with strong hydrophilic property is the only sub-amino acid being used for protein synthesis. The 

function and mechanism for proline has been extensively studied in plant. Proline is not only an osmolyte, but it 

also has important roles in scavenging reactive oxygen species, acting as a signal molecule to regulate growth, 

development, proliferation and cell death in plant. Recent studies have demonstrated that a proper amount of 

proline plays important roles in bacterial cells. The biosynthesis, degradation, intracellular and extracellular 

transport as well as the function of proline produced by bacteria were reviewed in this paper. 
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