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专论与综述 

细菌 3-酮脂酰 ACP 还原酶研究进展 

毛雅慧*  李峰 
湖北工程学院 特色果蔬质量安全控制湖北省重点实验室 生命科学技术学院  湖北 孝感  432000 

摘  要：3-酮脂酰 ACP 还原酶(FabG)在细菌中广泛存在并且十分保守，已经发现的所有 FabG 及其

同系物都具有类似的催化活性中心序列，隶属于短链醇脱氢酶/还原酶(SDRs)超家族成员。它是 II

型脂肪酸合成反应中的关键酶，将 3-酮脂酰 ACP 还原为 3-羟脂酰 ACP 多以 NADPH 作为辅酶。从

搜集的文献来看，国内外针对不同细菌中 3-酮脂酰 ACP 还原酶同系物的研究报道体现了其多样性的

特点。但是，近年来，该方面的专题综述十分少见。本文主要对 3-酮脂酰 ACP 还原酶的结构特征、

在脂肪酸合成和其他方面的生物学功能，以及以该酶为作用靶点的抑菌剂等方面进行概述，以期为

将来 3-酮脂酰 ACP 还原酶的深入研究提供理论参考。 
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Research advances on bacterial 3-oxoacyl-acyl carrier protein 
reductase 
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Abstract: 3-oxoacyl-acyl carrier protein reductase (FabG) are ubiquitously expressed enzymes that 
catalyse the reduction of acyl carrier protein (ACP) linked thioesters within the bacterial type II fatty acid 
synthesis (FASII) pathway, it reduce 3-oxoacyl-ACP to 3-hydroxyacyl-ACP, usually using NADPH as 
co-factor. FabG belongs to a broad superfamily of short-chain alcohol dehydrogenase/reductase or 
short-chain dehydrogenases/oxidoreductases (SDRs). The research reports of 3-oxoacyl-ACP reductase 
homologues in different bacteria show the characteristics of their diversity. However, in recent years, the 
summaries in this area have been very rare. In order to provide a theoretical reference for further research 
on 3-oxoacyl-ACP reductase, this review mainly summarizes the protein structures, function on fatty acid 
synthesis pathways and other biological functions of 3-oxoacyl-ACP reductase, antibiotics that target this 
enzyme. 
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生物体能以乙酰辅酶 A (CoA)作为前体物质，通

过聚合、还原、脱水和再还原四步循环反应合成脂

肪酸[1]。细菌采用 II 型脂肪酸合成系统从头合成脂

肪酸，其特点是每步生化反应都由独立的酶催化完

成，整个合成过程分起始和循环两个阶段，最终形

成含 16 或 18 个碳原子的长链脂酰 ACP[2](图 1)。以

大肠杆菌(Escherichi coli)作为模式菌株，对Ⅱ型脂肪

酸合成系统已进行了深入的研究。虽然细菌脂肪酸

合成机制相对保守，但不同的细菌间也存在差异，

表现出多样性[2-3]。目前，在脂肪酸合成酶系中已发

现具有多样性特点的有：3-酮脂酰 ACP 合成酶[包括

3-酮脂酰 ACP 合成酶 III (FabH)[4-6]、3-酮脂酰 ACP

合成酶 I (FabB)[7-8]和 3-酮脂酰 ACP 合成酶 II 

(FabF)[8-11]]，四大类烯脂酰 ACP 还原酶 FabI[12-16]、

FabK[17-19]、FabL[20]和 FabV[21-22]，不同类型其酶学特

征存在差异。然而 3-酮脂酰 ACP 还原酶(FabG)的多

样性报道较少，本文将针对 3-酮脂酰 ACP 还原酶的

功能、结构及其抑制剂等方面的研究进展进行综述，

旨在为细菌脂肪酸合成途径及 3-酮脂酰 ACP 还原酶

的深入研究提供理论材料。 

1   3-酮脂酰 ACP 还原酶简介 

3-酮脂酰 ACP 还原酶(OAR)在细菌中广泛存在

并且十分保守，目前研究较为深入的是大肠杆菌的

FabG，已知大肠杆菌有一个 3-酮脂酰 ACP 还原酶

(FabG)，由 fabG 基因编码[23]。大肠杆菌 FabG 催化

Ⅱ型脂肪酸合成循环反应中第一步还原反应，将 3-

酮脂酰 ACP 还原为 3-羟脂酰 ACP，以 NADPH 作

为辅酶[24](图 2)。已经发现的所有 FabG 及其同系物

都具有很高的相似性，并且具有类似的催化活性中

心序列，它们都属于短链醇脱氢酶/还原酶(SDRs)

超家族成员[25]。对细菌脂肪酸合成系统的研究至

今，发现 FabG 是唯一能催化 3-酮脂酰 ACP 这一中

间底物还原的酶，也是限速酶，并早有研究报道

fabG 是大肠杆菌体内唯一编码 3-酮脂酰 ACP 还原

酶的基因，已有间接的转录分析数据证明了 FabG

对大肠杆菌生长的重要性。另外，Lai 和 Cronan 于

2003 年 分 离 鉴 定 了 大 肠 杆 菌 和 沙 门 氏 菌

(Salmonella enterica)的温度敏感 fabG 突变菌株也

证明 fabG 基因对于这两种细菌的生长是必需的[26]。 
 

 
 

图 1  细菌脂肪酸合成途径[9] 
Figure 1  Bacterial fatty acid synthesis pathway[9] 
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图 2  3-酮脂酰 ACP 还原酶催化的反应 
Figure 2  Reaction catalyzed by 3-Oxoacyl-ACP reductase 
 

2  3-酮脂酰 ACP 还原酶功能的多样化 

除了大肠杆菌，在其他一些细菌中发现了 3-酮

脂酰 ACP 还原酶的同源蛋白，且不同细菌间 3-酮

脂酰 ACP 还原酶的功能具有差异性。由于 FabG 蛋

白是 SDR 超家族的成员，这一家族为构成最大的

蛋白质超家族之一，拥有大量细菌成员，使得对

FabG 蛋白的注释非常困难。目前有关 3-酮脂酰 ACP

还原酶的研究多数集中于其在脂肪酸合成途径中

的作用，参与细菌脂肪酸合成是该酶的典型特征，

也是研究其生物学特性首先需要考虑的方面。然而

3-酮脂酰 ACP 还原酶的功能又不仅仅局限于此，其

功能还表现在其他诸多方面。 

2.1  3-酮脂酰 ACP 还原酶 FabG 在脂肪酸合成

中的功能 

对于常规的典型的 FabG 蛋白，主要是在细菌

脂肪酸合成中发挥作用，因此，如果编码 3-酮脂

酰-ACP 还原酶候选基因位于脂肪酸合成基因簇内，

则对其功能的注释将更加准确。在乳酸乳球菌

(Lactococcus lactis)中有 2 个注释为编码 3-酮基脂酰

ACP 还原酶的基因 fabG1 和 fabG2，它们在染色体

上位置相隔较远，但能够与其邻近的其他脂肪酸合

成酶基因一同转录。实验证明 LlfabG1 基因能编码

有活性的 3-酮基脂酰 ACP 还原酶，而 LlfabG2 基因

编码的蛋白则不表现出 3-酮基脂酰 ACP 还原酶的

活性，但在体外实验中可以还原底物乙酰乙酰辅酶

A (Acetoacetyl-CoA)，所以乳酸乳球菌合成脂肪酸

过程中行使 3-酮基脂酰 ACP 还原酶活性的是

LlFabG1，而目前 LlFabG2 具体功能尚不清楚[27]。

在大多数情况下，细菌中只有一种 OAR 同系物被

鉴定为在脂肪酸合成中起作用。不过近来有文献首

次报道了同一细菌体内编码 2 个具有功能活性的

3- 酮 脂 酰 ACP 还 原 酶 蛋 白 ， 在 茄 科 雷 尔 氏 菌

(Ralstonia solanacearum)基因组中 RSc1052 (fabG1)

和 RSp0359 (fabG2)被注释为 fabG 同源基因，研究

发现 FabG1 和 FabG2 都具有 3-酮脂酰 ACP 还原酶

活性。不同的是，位于茄科雷尔氏菌染色体上的

fabG1 基因与大肠杆菌 fabG 一样，对细菌生长至关

重要；而位于大质粒上的 fabG2 基因虽然可完全敲

除，但敲除突变株具有与野生型不同的脂肪酸组

成，说明 FabG2 也参与脂肪酸的合成；另外，FabG2

还与逆境耐受性及植物致病性相关[28]。 

2.2  3-酮脂酰 ACP 还原酶 FabG 在聚羟基脂肪

酸合成途径中的作用 

光 合 蓝 细 菌 Synechocystis sp. PCC6803 的

SpFabG 的蛋白结构与乙酰乙酰 CoA 还原酶 SpPhaB

相似，PhaB 是合成聚-3-羟基丁酸酯(PHB)所必需

的。有研究证明 SpFabG 对蓝细菌脂肪酸合成是必

需的，但非限速酶，通过体内实验分析表明 SpFabG

能够在缺氮的条件下部分补充 SpPhaB，并且 fabG

的过表达将导致部分碳通量从脂肪酸合成途径向

PHB 的合成转移[29]。2000 年 Ren 等发现铜绿假单

胞菌的一个 PafabG 基因产物还表现出了 3-酮脂酰

CoA 还原酶活性，并且能够使大肠杆菌 FadA 突变

株像 FadB 突变一样积累中链长的多聚 3-羟基饱和

脂肪酸[30]。 

2.3  FabG 以脂肪酸为前体参与其他生物活性物

质的合成 

在结核分枝杆菌(Mycobacterium tuberculosis)

中 发 现 有 5 个 EcFabG 的 同 源 物 MtFabG1– 

MtFabG5，其中 MtFabG1/Rv1483 具有较强的 3-酮

脂酰 ACP 还原酶活性，对于分枝杆菌的生长非常

重要 [31]。MtfabG1 的功能可以由耻垢分枝杆菌
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(Mycobacterium smegmatis)的 MsfabG 互补，但不能

被 EcfabG 互补，这可能是由于两者的蛋白结构不

同所导致的。已知 MtFabG1 参与分枝菌酸的合成，

而分枝菌酸是分枝杆菌细胞壁的主要成分，因此对

MtFabG1 理化性质的研究有助于开发新的抗结核

病药物。Gurvitz 于 2009 年报道了 FabG1 和 FabG4

能 在 酵 母 的 FASII 系 统 中 行 使 功 能 [32] 。 尽 管

MtFabG4/Rv0242c 像 MtFabG1 一样也是必需的，具

有 3-酮脂酰-硫酯还原酶活性，但其在分枝杆菌

FASII 中 的 功 能 仍 有 待 探 索 。 目 前 对

MtFabG2–MtFabG5 的生理功能还不清楚。天蓝色

链霉菌(Streptomyces coelicolor)所产脂肪酸用于初

级代谢和次级代谢物十二烷基二苷酸的生物合成，

细菌基因组上有 3 个 fabG (SCO1815、SCO1345、

SCO1346)，动力学分析显示，3 种 FabG 都能够使

用直链和支链 β-酮脂酰-NAC，仅 SCO1345 能区分

来自两种生物合成途径(脂肪酸合成和十一烷基纤

维素生物合成)的 ACP[33]，其中 SCO1815 是脂肪酸

合成的关键酶，但 SCO1345 和 SCO1346 的生物学

功能还不清楚。 

2.4  3-酮脂酰 ACP 还原酶 FabG 参与鞭毛的组

装与调节 

经研究发现 OAR 还有参与细菌鞭毛的组装与

调节的功能。巴西固氮螺菌(Azospirillum brasilense)

由于具有组成型极性鞭毛(Fla)和诱导型侧鞭毛(Laf)

的活性，使其可以进行游泳(Swim)和群泳(Swarm)。

3- 酮 脂 酰 ACP 还 原 酶 同 源 基 因 fabG1 

(AZOBR-p1160043)对这两种类型鞭毛的构成都是

必需的[34-35]。fabG1 对鞭毛在细胞膜上的正确定位

和/或鞭毛的修饰起作用，这也是构建侧鞭毛 Laf 可

诱导性所必需的，并且对于巴西固氮螺菌 Sp245 的

适当游泳和群集运动也是必需的。 

2.5  FabG 同系物的功能 

在一些细菌中，除了具有 FabG 外，还存在其

他一些具有 3-酮脂酰 ACP 还原酶活性的酶，说明

同一细菌中多拷贝 3-酮脂酰 ACP 还原酶基因的存

在并非冗余，它们具有不同的生物学功能，对细菌

生理生化活动都具有十分重要的意义。例如，在

铜绿假单胞菌(Pseudomonas aeruginosa)中至少有

4 个酮脂酰 ACP 还原酶同源基因，其中 rhlG 基因

编码 NADPH 依赖的 3-酮脂酰 ACP 还原酶 RhlG 不

参与脂肪酸合成，但直接参与鼠李糖脂中脂链结构

的合成，同时在聚羟基脂肪酸酯(PHA)的合成中发

挥作用[36]。 

毛 雅 慧 等 报 道 了 在 苜 蓿 中 华 根 瘤 菌

(Sinorhizobium meliloti) SymA 大质粒上位于 nod 基

因簇中的 nodG 基因与染色体上传统的 fabG 在脂肪

酸合成过程中所起的作用基本是一致的。但两者分

别所编码的蛋白 NodG 和 FabG 在功能上又存在差

异：首先，fabG 是苜蓿中华根瘤菌生长所必需基因，

而 nodG 突变不影响生长；其次，在体内过量表达

NodG 能够增强该菌抗逆性；再次，nodG 突变会轻

微影响其结瘤能力，验证了 nodG 不是苜蓿结瘤必

需的[37]，与先前的文献报道结论一致，但过量表达

NodG 在一定程度上增加结瘤效率[38]。尽管有文献

报道过苜蓿中华根瘤菌中参与该细菌脂肪酸合成

的 另 一 限 速 酶 烯 脂 酰 ACP 还 原 酶 的 同 系 物

(SmFabI1 和 SmFabI2)，并对 fabI1 的生理功能做了

诠释，同样证明了 fabI1 的缺失对紫花苜蓿结瘤的

影响[39]。然而却罕有文献报道研究其他共生固氮微

生物中 3-酮脂酰 ACP 还原酶的功能。 

综合以上对 3-酮脂酰 ACP 还原酶功能多样性

的概述，可归纳总结为表 1。 

3  3-酮脂酰 ACP 还原酶的结构 

3-酮脂酰 ACP 还原酶多样性还表现在酶的结

构及对底物专一性差异上。来自不同生物体的 FabG

晶体结构，不论是活性状态还是非活性状态已有相

应报道。蛋白质数据库(Protein data bank，PDB)中

报道的几种 apo-FabG，包括大肠杆菌 EcFabG[23]、结

核杆菌 MabA、立克次氏体 RpFabG 以及天蓝色链霉

菌 ScFabG，其蛋白构象为保守的 SYK 催化三联体

(催化残基丝氨酸、酪氨酸和赖氨酸)的侧链彼此远

离，NADP(H)结合口袋的入口被部分无序的 β4-α4 



毛雅慧等: 细菌 3-酮脂酰 ACP 还原酶研究进展 935 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

  

表 1  3-酮脂酰 ACP 还原酶的功能 
Table 1  Function of 3-Oxoacyl-ACP reductase 

功能 

Function 

示例细菌 

Bacterium 

FabG 同系物 

FabG Homologues 

参考文献 

Reference 

参与脂肪酸合成 

Involved in fatty acid synthesis 

Escherichi coli 
Lactococcus lactis 
Ralstonia solanacearum 
Sinorhizobium meliloti 

EcFabG 
LlFabG1 
RsFabG1,RsFabG2 
SmFabG 

[4] 
[8] 
[9] 
[18] 

参与聚羟基脂肪酸合成 

Involved in polyhydroxyalkanoate synthesis 

Synechocystis sp. PCC6803 
Pseudomonas aeruginosa 

SpFabG 
PaFabG 

[10] 
[11] 

参与其他生物活性物质的合成 

Involved in biologically active substances synthesis 

Mycobacterium tuberculosis 
Streptomyces coelicolor 
Pseudomonas aeruginosa 

MtFabG1(Rv1483) 
ScFabG(SCO1815) 
PaRhlG 

[12-13] 
[14] 
[17] 

参与鞭毛的组装与调节 

Involved in assembly and work of flagellar 
Azospirillum brasilense AbFabG1 [15-16] 

参与植物结瘤作用 

Involved in alfalfa nodulation 
Sinorhizobium meliloti SmNodG [18] 

与环境耐受性相关 

Related to environmental tolerance 

Ralstonia solanacearum 
Sinorhizobium meliloti 

RsFabG2 
SmNodG 

[9] 
[18] 

 

和 β5-α5 环遮蔽，这种构象被称为“无活性”形式(图

3)[40]。相反，在 PDB 中报道的 EcFabG/NADP(H)

和 MabA/NADP+的复合构象则被称为“活性”形式

的有序催化三联体构象。 

E. coli FabG 单体的分子质量为 25.5 kD，在溶

液中以四聚体的形式存在，其结构在 2001 年被确

定。E. coli FabG 晶体结构的研究结果表明，FabG

结合其辅酶 NADP(H)后，使 3 个与其催化活性有关

的氨基酸(Ser138、Tyrl51、Lys155)进入活性口袋，

引起 FabG 构象的变化，从而行使催化功能[41]。FabG

与 NADPH 的结合为负合作，并且这种效应因酰基

载体蛋白(ACP)的存在而增强。前文所述的结核分

枝杆菌 MtFabG1 的分子结构模型表明，在其催化三

分子附近有一个大的保守的底物结合口袋，适宜结

合由 FASII 合成的长酰基链，与其它同源蛋白不同

的是，MtFabG1 优先作用于 C8–C20 的长链底物，而

对 C4 底物亲和性较差。结核分枝杆菌 MtFabG4 的

结构也有研究报道。通过模拟延伸的脂肪酰基链与

CoA 的共价连接，首次揭示了 FabG4 如何与其辅酶

NADH 和己酰基-CoA 相互作用[42]。结构分析表明，

FabG4 的活性位点与己酰-CoA 的结合显著区别于

与分枝杆菌烯脂酰 ACP 还原酶 FabI/InhA 与 C16 脂

酰底物的结合。ACP 抑制实验表明 FabG4 能以脂 

酰-CoA 或脂酰-ACP 为催化底物。研究还表明，在

FabG4 二聚体中，一个单体的 Arg146 和 Arg445 与

第二单体的 C 端相互作用，在底物缔合和催化中发

挥关键作用[43]。对铜绿假单胞菌中 3-酮脂酰 ACP

还原酶的晶体学分析表明，尽管 RhlG.NADP+和

FabG.NADP+复合物的整体结构确实相似，但在功能

相关性结构上存在很大差异；此外，NADP(H)结合

活性位点和底物结合亚结构域的结构不同[44]。RhlG

虽然能催化 β-酮癸酰-ACP 向 β-d-羟癸酰-ACP 的还

原，但比 FabG 催化相同反应时的活性低 2 000 倍[36]。 

 
 

 
 

图 3  EcFabG 的蛋白晶体结构[23] 
Figure 3  Crystal structure of EcFabG protein[23] 
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与 EcFabG 不同的是，霍乱弧菌 VcFabG 在溶

液中主要以二聚体形式存在，并且能够自缔合成四

聚体，这是晶体结构中的可见状态，辅因子 NADP(H)

可以促进四聚体的形成。VcFabG 二聚体和四聚体

状态之间的转变与二聚体-二聚体界面上 5 个螺旋

构象的变化有关[45]。二聚体相邻界面的两个甘氨酸

残基(G92 和 G141)为构象变化的铰链，而具有催化

活性的酪氨酸 (Y155)和一个谷氨酰胺残基与环

β4-α4、环 β5-α5 间形成的氢键(Q152)起到了稳定活

性构象的作用。 

4  3-酮脂酰 ACP 还原酶的抑制剂 

近几年来，病原微生物导致的传染病的暴发和

许多病原菌耐药性的增强，使得新型抗菌药物的研

究开发工作变得越来越迫切，病原微生物全基因组

测序的完成使许多抗菌药物筛选的靶点得以确定

和深入研究。细菌脂肪酸合成酶系与真核生物不

同，这为抗菌药物的设计和筛选提供了重要的信

息[46-47]。以脂肪酸合成途径中关键酶作为潜在的药

物作用靶点，筛选出克服耐药性、选择性高、毒性

低的抑制剂，已成为抗菌药物研发的热点领域[48]。

3-酮脂酰 ACP 还原酶(FabG)催化脂肪酸合成的关键

还原反应对许多细菌的存活至关重要，且细菌中

FabG 高度保守，FabG 抑制剂具有作为广谱抗生素

的潜力，在分子水平上研究 FabG 的反应机制将有

助于药物的合理设计[49]。目前已发现植物多酚类物

质，包括黄酮类化合物对 FabG 具有抑制效果，例

如绿茶中主要成分表焙儿茶素(EGCG)是一种广为

人知的抑菌剂，EGCG 和相关植物多酚的抗菌作用

早已得到验证，且是以 II 型脂肪酸合成系统作为抑

制靶点，EGCG 及儿茶素有效地抑制了脂肪酸延伸

过程中 FabG 和 FabI 所催化的还原反应[50]。有研究

利用来源于 5 种不同品种枫叶的提取物及单宁酸进

行抑菌实验，研究发现这些提取物对革兰氏阳性菌

的抑制效果优于革兰氏阴性菌，其抑菌机制不同于

标准抗生素左氧氟沙星(LFX)，这些提取物能作用

于 3-酮脂酰 ACP 还原酶，且单宁酸对 FabG 的抑制

效果最强[51]。2008 年有研究提出，高良姜根茎提取

物的抗菌作用可能与其能抑制 3-酮脂酰 ACP 还原

酶 活 性 有 关 ， 并 提 出 这 种 抑 制 机 制 是 以 对 抗

NADPH 的竞争性模式抑制 FabG[52]；截至目前，少

见研究报道抑制剂对 FabG 的不可逆抑制，而高良

姜乙醇提取物可以不可逆地抑制 FabG。反式肉桂

酸衍生物作为大肠杆菌 FabG 的新型抑菌剂被开

发，它可与辅因子 NADPH 竞争 FabG 活性位点的

底物结合区，从而抑制酶的催化活性[53]。由此可见，

对酶蛋白结构特点的研究对于开发针对细菌 FabG

的特异性抗生素是必不可少的。 

5  展望 

细菌基因组中被注释为 3-酮脂酰 ACP 还原酶

的同源基因经常有多个拷贝，这一现象是生物进化

的必然结果，同时也是细菌脂肪酸 II 型合成系统多

样性特点的补充，同一细菌中不同同源蛋白的生物

学功能存在差异，它们分工合作，共同维持细菌的

生命活动。 

聚酮体合成途径与脂肪酸合成途径相似性很

高，尽管两者的催化酶系不同，但有着密切的联  

系[29]。细菌脂肪酸代谢过程中产生大量的 R-3-羟基

脂肪酸中间产物，以胞外分泌物组分(如鼠李糖脂)

和胞内碳源(能量)的贮藏物质(如聚羟基脂肪酸酯，

简称 PHA)等形式存在。通过基因重组技术利用大

肠埃希菌生产 PHA 等已有报道，在早期的研究中

显示，PHA 合酶基因和 3-酮脂酰 ACP 还原酶基因

(fabG)在重组大肠杆菌中的共表达可增强来自相关

碳源，如脂肪酸的 PHA 的产生[54]。而后一种来自

假单胞菌 61-3 菌株的新 fabG 基因被克隆，其基因

表达产物也得到了鉴定，这一研究提供了第一个证

据，即来自大肠杆菌(或具有 fabH (F87T)的假单胞菌)

的 fabG 基因和 PHA 合酶基因的共表达可以增强由

非相关碳源产生的短链-中链长 PHA 共聚物[55]。这

项研究确定了从脂肪酸生物合成产生短链-中链长

PHA 共聚物的途径，其可能影响重组生物体中 PHA

的产生。 
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群体感应是细菌间交流的一种重要方式。研究

表明，革兰氏阴性细菌的脂肪酸合成代谢为群体感

应信号分子的合成提供前体[56]，但群体感应信号分

子的合成机制，以及与脂肪酸合成代谢之间的调控

等问题，还有待进一步探索。野油菜黄单胞菌

(Xanthomnas campestris pv. campestris) Xcc8004 基

因组编码 4 个大肠杆菌 FabG 的同源蛋白，其中

FabG1 位于可能的脂肪酸合成酶基因簇中，推测

FabG1 是 Xcc 脂肪酸合成的关键酶，具有 3-酮脂酰

ACP 还原酶活性。当细胞内 3-酮脂酰 ACP 还原酶

(FabG)活性增加时，其催化产物 3-羟脂酰 ACP 的浓

度也相应升高，其中部分 3-羟脂酰 ACP 可作为 RpfF

的底物，用于 DSF 信号分子的合成，因此在 Xcc

中过量表达 fabG1 可显著升高 DSF 浓度[57]王海洪

教授课题组在对野油菜黄单胞菌脂肪酸合酶的研

究中发现 FabG2 和该菌群体感应信号分子 DSF 

(Diffusible signal factor)合成直接相关，DSF 是 2004

年首先在野油菜黄单胞菌中鉴定的一种新型长链

不饱和脂肪酸群体感应信号[58]，结构为顺式-11-甲

基-2-十二碳烯酸，DSF 信号分子的直接前体物质为

顺式-11-甲基-2-十二碳羟脂酰 ACP，即 3-酮脂酰

ACP 还原酶的直接代谢产物，研究发现 FabG2 表达

水平的高低会影响 DSF 信号分子的产量，进而影响

该菌的致病性(数据待发表)。由此可见，FabG 及其

同系物除了参与脂肪酸的合成外，还参与其他生物

活性物质的合成与代谢，这些生物活性物质包括细

菌所产生的色素、生物素、与运动性相关的鼠李糖

脂、对细胞生存和表面性质具有重要意义的类脂 A

以及群体感应中必需的酰基高丝氨酸内酯等，它们

以脂肪酸合成途径所产生的中间产物为前体进行

合成，3-酮脂酰 ACP 还原酶作为脂肪酸合成途径中

的限速及关键酶，与这些生物活性物质的合成紧密

相关。 

细菌中同时具有多个 OAR 同源蛋白的现象普

遍存在，当前国内外对 3-酮脂酰 ACP 还原酶的研

究主要针对其蛋白结构特征分析、酶学特点、抑制

剂的开发等方面，而 3-酮脂酰 ACP 还原酶其他方

面的功能还有待探索和深入研究；由于缺乏理论材

料和研究依据，3-酮脂酰 ACP 还原酶功能的开发仍

然存在一定局限性。丰富细菌 3-酮脂酰 ACP 还原

酶多样性，有利于发现细菌未知的代谢途径。 

另外，是否可根据 FabG 蛋白的结构特点和酶

学特征将 FabG 分为不同的类型，作为细菌类别划

分的依据也是值得思考的问题之一。FabG 蛋白的

多样性和对酶催化机制的结构特征的研究，对于合

理设计特定针对 FabG 的抑制剂是十分重要的；以

FabG 作为靶点，进行抗菌药物的筛选和研发仍然

是今后研究的热门方向。 
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