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摘要： L-赖氨酸是人类和动物所必需的但自身不能合成的氨基酸之一， 它对平衡氨基酸组成、
调节体内代谢平衡、提高体内对谷类蛋白质的吸收、改善动物营养、促进生长发育均有重要作
用。 L-赖氨酸的发酵不同于 L-谷氨酸的发酵， 每形成 1 mol 的 L-赖氨酸需要消耗 4 mol 的
NADPH，而每生产 1 mol 的 L-谷氨酸只需消耗 1 mol 的 NADPH，因此在 L-赖氨酸发酵过程中，
提高代谢途径中的 NADPH 量是增加 L-赖氨酸产量的关键因素之一。 作者从谷氨酸棒杆菌中
L-赖氨酸生物合成途径、NADPH 代谢以及与 NADPH 代谢相关的酶三个方面概述了 L-赖氨酸
合成代谢中 NADPH代谢的研究进展。
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Abstract： As one of the essential amino acids for human beings and animals and one of the first
restrictive amino acids for human and plants，L-lysine has many functions，such as balancing amino
acid composition，adjusting in the body metabolic balance，accelerating the rate of absorption of
protein，promoting the growth and development of animals，improving the utilization of protein. It
takes around 4 mol NADPH to produce 1 mol L-lysine. However，it takes around 1 mol NADPH to
produce 1 mol L-glutamic acid. Therefore，the improvement of NADPH in the pathway of L-lysine
fermentation is one of the key factors to increase the output of L -lysine. This paper stated the
research evolution focus on aspects of the L -lysine biosynthetic pathways of Corynebacterium
glutamicum，the metabolism of NADPH and the NADPH-metabolizing enzymes.
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L-赖氨酸属于天冬氨酸家族氨基酸，为人类和
动物所必需的自身不能合成的氨基酸之一，被广泛
用于饲料添加剂、 食品强化剂和医药产品等方面，
其中 90% 以上的赖氨酸产品用作饲料添加剂[1]。 赖
氨酸虽然存在两种旋光异构体：L-型（左旋）和 D-
型（右旋）和 DL 型（消旋，但人类和动物可吸收利用
的只有 L-型[2]。随着对氨基酸需求量的不断增加，大
量的氨基酸产生菌种筛选程序相继出现。自从 1960
年以谷氨酸产生菌为出发菌株经紫外诱变获得一

株谷氨酸棒杆菌营养缺陷型变异株，从此开始了发
酵法工业生产 L-赖氨酸[3]。谷氨酸棒杆菌及亚种，如
黄色短杆菌、乳酸发酵短杆菌和百合棒杆菌等是工
业上发酵生产 L-赖氨酸的重要生产菌种。谷氨酸棒
杆菌利用 1 mol 丙酮酸、1 mol 草酰乙酸和 2 mol
NH4

+同时利用 4 mol NADPH 作为还原力开始合成
L-赖氨酸[4]。 随着对生产菌种和发酵过程的不断优
化，逐渐满足当今对 L-赖氨酸的需求，同时也使得
利用可再生资源发酵生产 L-赖氨酸得以实现。作者
围绕谷氨酸棒杆菌中 L-赖氨酸生物合成途径 、
NADPH 代谢以及与 NADPH 代谢相关的酶和国内
外关于 NADPH 的研究进展 4 个方面综述了 L-赖
氨酸代谢途径中 NADPH 新陈代谢的研究进展及应

用前景。

1.1 生产菌种———谷氨酸棒杆菌
谷氨酸棒杆菌细胞短杆至小棒状， 有时微弯

曲，两端钝圆，不分枝，单个或成八字排列，革兰氏
阳性，无芽孢，不运动、菌落湿润、圆形的好氧菌。 20
世纪 50 年代首次发现谷氨酸棒杆菌具有氨基酸分
泌能力，随后通过随机诱变获得产 L-谷氨酸的谷氨
酸棒杆菌营养缺陷型菌株[5]。 自 1960年日本木下祝
郎、中山清等经传统诱变获得一株产 L-赖氨酸的谷
氨酸棒杆菌营养缺陷型变异株以后，谷氨酸棒杆菌
包括其亚种被用作工业生产 L-赖氨酸的主要生产
菌种[3]。 随着对谷氨酸棒杆菌生物化学的进一步研
究及对其基因组的阐明，将有利于谷氨酸棒杆菌中
L-赖氨酸生物合成途径的各个反应和中心代谢途
径的详细了解。 谷氨酸棒杆菌中存在 4 种中心代谢
途径：EMP、PPP、TCA 和乙醛酸循环，不存在 ED 途
径[6]。 图 1为谷氨酸棒杆菌 L-赖氨酸生物合成途径
及中心代谢途径[4，6]。参与 L-赖氨酸生物合成的酶以
及编码的基因表见表 1。

谷氨酸棒杆菌中 L-赖氨酸生物合成途径1

表 1 谷氨酸棒杆菌中 L-赖氨酸生物合成途径中的酶
Tab.1 Genes and enzymes involved in L-lysine biosynthesis in C. glutamicum

编号 基因 酶 抑制子 转录单位 转录调节子 参考文献

1 lysC 天冬氨酸激酶
L-赖氨酸
L-苏氨酸

lysC —

2 asd 天冬氨酸半醛脱氢酶
L-赖氨酸
L-苏氨酸

asd —

3 dapA 二氢吡啶二羧酸合酶 —
dapB-orf 2-

dapA-orf 4-
—

4 dapB 二氢吡啶二羧酸还原酶 —
dapB-orf 2-

dapA-orf 4-
—

5 dapD 四氢吡啶二羧酸琥珀酰化酶 — dapD —

6 dapC 琥珀酰二氨基庚二酸转氨酶 — dapC —

7 dapE 琥珀酰二氨基庚二酸脱琥珀酰酶 — dapE —

8 dapF 二氨基庚二酸差向异构酶 — dapF —

9 ddh 内消旋二氨基庚二酸脱氢酶 ddh —

10 lysA 二氨基庚二酸脱羧酶 — lysA 受 L-赖氨酸的抑制

11 lysE 赖氨酸通透酶 — lysE 受 L-赖氨酸的抑制

12 hom 高丝氨酸脱氢酶 — hom —
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1.2 赖氨酸生物合成途径
对于微生物来说，L-赖氨酸合成涉及到两个完

全不同的途径： 从 α-酮戊二酸和乙酰 CoA 起始的
α-氨基乙二酸途径；从天冬氨酸起始的二氨基庚二
酸途径[7]。 α-氨基乙二酸又含有两个变异型途径，主
要存在于高等真菌和古生菌中，而二氨基庚二酸途
径含有 4个不同的变异途径，见图 2。主要存在于细
菌、绿藻、原虫和高等植物中，该途径还可以合成蛋
氨酸、苏氨酸和异亮氨酸[8]。作为 L-赖氨酸生产菌株
谷氨酸棒杆菌利用二氨基庚二酸途径合成 L-赖氨
酸，其存在两个不同的变异途径 [9]：二氨基庚二酸脱
氢酶途径和琥珀酰转移酶途径。谷氨酸棒杆菌在 L-

赖氨酸生物合成过程中采用何种途径取决于培养

过程中 NH4
+的浓度。 当 NH4

+浓度高时，谷氨酸棒杆
菌采用二氨基庚二酸脱氢酶途径合成 L-赖氨酸；当
NH4

+浓度低时，则采用琥珀酰转移酶途径合成 L-赖
氨酸[10]。 无论谷氨酸棒杆菌采用哪种途径合成 L-赖
氨酸 ， 每合成 1 mol L-赖氨酸都需消耗 4 mol
NADPH，因此提高 NADPH的量是提高 L-赖氨酸积
累量的重要手段之一[11]。

2.1 NADPH的合成代谢
考虑到 NADPH 的合成代谢， 很自然的想到

NADPH代谢2
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PPP途径和 TCA循环，因为葡萄糖-6-磷酸脱氢酶、
6-磷酸葡萄糖酸脱氢酶和异柠檬酸脱氢酶是
NADPH 的主要来源， 其中起最主要作用的是 PPP
中的葡萄糖-6-磷酸脱氢酶和 6-磷酸葡萄糖酸脱氢
酶[11-12]。谷氨酸棒杆菌中 NADPH代谢的详细信息已
经在不同的生理条件下通过 13C 代谢流分析研究
获得[13-15]。 在谷氨酸棒杆菌，葡萄糖-6-磷酸脱氢酶、
6-磷酸葡萄糖酸脱氢酶和异柠檬酸脱氢酶以 NADP
作为辅因子催化形成 NADPH[16-17]。 在大肠杆菌中存
在嘧啶核苷酸转氢酶（PntAB），它可以利用细胞膜
上电化学质子浓度梯度，通过氧化 NADH，从而降

低 NADP+浓度，提高 NADPH，满足形成 L-赖氨酸的
NADPH的需求[18]。总而言之，NADPH的有效供应是
提高 L-赖氨酸产量的关键因素， 因为增加 NADPH
的量可以提高 L-赖氨酸合成途径中 NADPH 依赖
性的酶的酶活力，进而增长 L-赖氨酸的量。
2.2 NADPH的分解代谢
在 L-赖氨酸生物合成过程中，有 4 个反应需要

消耗 NADPH。 谷氨酸棒杆菌直接或间接的通过对
氨基的同化作用来消耗 NADPH。 谷氨酸棒杆菌中
的 NADPH主要有两方面的用途：L-赖氨酸的合成；
菌体生长需求。 有报道表明，谷氨酸棒杆菌在生长
过 程 中 每 生 长 1 g 生 物 量 需 消 耗 16.4 mmol
NADPH；在合成 L-赖氨酸过程中，每合成 1 mol L-
赖氨酸都需消耗 4 mol NADPH[4]。 NADPH消耗反应
可能由存在于呼吸链中的形成超氧化物的 NADPH
氧化酶或者涉及到苹果酸酶的丙酮酸节点周围的

代谢循环组成[19]，然而很多实验结果表明，这些反应
中的任何一个的作用目前都没有明确说明。NADPH
的消耗与供应与多种因素密切相关，如菌体生理状
态[20]、碳源供应[21]和遗传背景等[22]。在大多数情况下，
NADPH 供应是明显过量的，并且随着 NADPH 的氧
化降低而增加。 但也在一些情况下，NADPH存在明
显不足，如分批发酵下赖氨酸生产的最大阶段或者
以果糖为底物只有少量 C流量进入 PPP[23]。

3.1 NADPH合成过程中的酶
3.1.1 葡萄糖-6-磷酸脱氢酶 葡萄糖-6-磷酸脱
氢酶（Glucose-6-phosphate dehydrogenase，G6PDH）
由基因 zwf编码，它是磷酸戊糖途径的主要调节酶，
催化 6-磷酸葡萄糖脱氢， 形成 6-磷酸葡萄糖酸内
酯，同时其还原当量产物以 NADPH 形式储存，以供
生物合成及维持细胞内的还原状态，对维持细胞内
NADPH 和氧化还原反应的平衡起着重要作用 [24]。
G6PD 是由相对分子质量为 58 000 的亚单位组成
的二聚体或四聚体， 各亚基由 2 个结构域组成，两
个结构域之间由 α 螺旋连接，形成二聚体，其中较
小的一个位于 N-末端，相当于第 27～200 个氨基酸
残基，被认为是还原型辅酶 II（NADP）的结合点 [24]。
G6PD 基因中除外显子 3 和 13 外， 均可发生变异，
目前发现的生化变异型约有 400 余种，其中多数为

L-赖氨酸合成中与 NADPH 代谢
相关的酶

3
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单个或多个碱基置换，且转换多于颠换[25]。由于来源
于 G6PD 的 NADPH 在细胞生长调节中起着重要作
用，因此 G6PD缺乏细胞对氧化应激超敏感[24]。 谷氨
酸棒杆菌中 G6PD 在提供 NADPH 过程中起到非常
重要的作用，但其活力受到 ATP、磷酸烯醇式丙酮
酸、 果糖-1，6-二磷酸的抑制作用 [26]。 为了解除
G6PD 的反馈抑制作用和提高 G6PD 的表达， 使更
多的“C”流进 PPP 途径，从而提供更多的 NADPH，
对其基因进行基因改造是一个很好的选择。 Ohnishi
等都指出，通过定点突变，使 zwf 基因中的 243 位碱
基由 A 突变成 T 可以有效解除 ATP、磷酸烯醇式丙
酮酸和果糖-1，6-二磷酸的抑制作用，增大 NADPH
的量，从而有效增加L-赖氨酸的量[27]。Becker等通过
基因组替代方法将 zwf 基因中的启动子替换成 sod
中的强启动子，增强 zwf 基因的表达，能有效的增加
L-赖氨酸的产量，同时可以减少副产物海藻糖的产
量[26]。
3.1.2 6-磷酸葡萄糖酸脱氢酶 6-磷酸葡萄糖酸
脱氢酶（6-phosphogluconate dehydrogenase，6PGDH）
是由基因 gnd 编码，它是一种催化 6-磷酸葡萄糖酸
脱羧氧化形成 5-磷酸核酮糖，产生 CO2并将 NADP
还原生成 NADPH[28]。 6PGDH 在原核和真核生物中
都是以二聚体形式存在，每个单体约含有 470 个氨
基酸，单体的相对分子质量为 52 000 左右。 每个亚
基由 3 部分组成：一个是 N 端的“Rossman Fold”构
成的 NADP+结合区； 另两个功能区是由 α组成，两
个区域在功能上是一致的，即二聚体结合和底物结
合，但两个区域在结构上被一个长的“loop”分开 [28]。
不同的物种中，6PGDH 的氨基酸系列的保守性很
高。 6PGDH 在谷氨酸棒杆菌中为其提供合成 L-赖
氨酸所需的 NADPH 起到非常重要的作用，然而 6-
磷酸葡萄糖酸脱氢酶活力受果糖-1，6-二磷酸的抑
制作用 [27]。 G. 蒂尔巴赫等通过将 6PGDH 多肽链中
的第 326 位缬氨酸突变成蛋氨酸，可以有效解除果
糖-1，6-二磷酸对该酶的抑制作用，从而提高 L-赖
氨酸产量[29]。 将 6-磷酸葡萄糖酸脱氢酶肽链上的第
361位的丝氨酸（Ser）突变成脯氨酸（Pro），能有效解
除果糖-1，6-二磷酸的抑制作用[27]。
3.1.3 NADP-苹果酸酶 苹果酸酶（Malic Enzyme，
ME1）， 是催化 L-苹果酸氧化脱羧生成丙酮酸和二
氧化碳及其逆反应的酶，广泛存在于动物、植物和
细菌体中，在高等生物中主要分布在线粒体、叶绿

体及细胞质中，并且以多种形式存在[30]。NADP-ME1
是一种以 NADP+为辅因子的苹果酸酶，它普遍以四
聚体蛋白质存在， 在 Mn2+或 Mg2+存在的情况下，可
以催化可逆的氧化脱羧反应使 L-苹果酸转变为丙
酮酸， 这个反应涉及到了 NADP+ 向 NADPH 的转
化，将糖酵解途径和柠檬酸循环联系起来。 NAPD-
ME1在 C3和 C4化合物的相互转换过程中起着重要

的作用，且对整个代谢过程都至关重要，广泛地参
与不同的代谢途径， 包括 C4植物中的固碳作用、真
菌和动物中脂质合成的 NADPH 源泉、 以及组织快
速繁殖时线粒体能量的供给等[31]。 编码 NADP-苹果
酸酶的基因并不是惟一的，而是由多个基因组成的
基因家族所编码。 另外， 苹果酸酶基因的表达受
ABA 诱导， 有可能是由 ABA 胁迫信号系统调控的
植物防御基因 [32]。 NADP-ME1 含有 3 个保守结构
域， 其中 N-端结构域和 NADP+结合结构域为苹果

酸酶所特有，C-端结构域与没有苹果酸酶活性但能
够 催 化 乙 酰 基 群 转 化 成 正 磷 酸 盐 的 PTA
（phosphotransacetylascs）同源[33]。 NADP-ME1是一个
大小约 200 000 的四聚体， 其中包含 4 个相似的亚
基，大小分别约为 50 000[30]。苹果酸酶作为生物体中
枢代谢途径的关键酶，已应用于厌氧混合酸的发酵
工程及酿酒工业。 姜岷等指出，在 E.coli FM J39 中
过表达 NADP-ME1 对其混合酸发酵有重要影响，
能有效提高发酵液中甲酸和乙酸的量，同时也可以
有效减少丁二酸的量[34]。
3.1.4 嘧啶核苷酸转氢酶 嘧啶核苷酸转氢酶
（Pyridine Nucleotide Transhydrogenase，PntAB） 由
pntAB 基因编码， 催化 H+在 NAD 和 NADP 之间转
运，同时伴随着呼吸作用和 ATP 的水解 [18]。 它首先
发现存在于 E.coli中的细胞膜和线粒体内膜上。 嘧
啶核苷酸转氢酶由两个多肽链组成（即两个亚基 α，
β），分别由基因 pntA和 pntB编码，任何单独的亚基
都不能发挥作用，其中 α亚基相对分子质量 50 000，
β亚基相对分子质量 47 000。pntA和 pntB相距很近
且两基因之间不存在类似启动子结构，因此它们可
以共同转录[35]。 Anderlund 等指出，在酿酒酵母中过
表达 pntAB 基因，可以降低甘油的产量，同时可以
降低“C”流量流向 PPP途径[36]。PntAB可以利用细胞
膜上电化学质子浓度梯度，通过氧化 NADH，从而
降低 NADP+浓度，提高NADPH，满足形成 L-赖氨酸
的还原力的需求，然而在谷氨酸棒杆菌/黄色短杆菌

1013



Journal of Food Science and Biotechnology Vol.31 No.10 2012

ZHANG Wei -guo，et al： Research Progress on NADPH Metabolism in
Constructive Metabolism of L -lysine Phase
Microextraction Combined with GC-MS

Mini-Review

中不存在这一酶。通过在谷氨酸棒杆菌/黄色短杆菌
中表达 E.coli 中的 pntAB，可以提高葡糖糖、果糖，
尤其是蔗糖的利用率。 当以葡糖糖为碳源时，赖氨
酸产量提高了 10%；当以果糖为碳源时，赖氨酸产
量提高了 70%；当以蔗糖为碳源时，赖氨酸产量可
以提高 200%[18]。工业上用于发酵赖氨酸的碳源一般
是糖蜜，糖蜜的主要成分是葡萄糖、果糖和蔗糖，因
此通过在谷氨酸棒杆菌/黄色短杆菌中表达 pntAB，
可以提高菌体对糖蜜的利用率。
3.2 NADPH分解过程中的酶
3.2.1 天 冬 氨 酸 转 氨 酶 天 冬 氨 酸 转 氨 酶
（Aspartate aminotransferase，AST），原名谷草转氨酶
（glutamic-oxaloacetic transaminase，GOT） 一种以磷
酸吡哆醛（pyridoxal phosphate，PLP） 为辅酶 、由细
胞核基因编码的线粒体酶，广泛存在于动物、植物
和微生物体内，在细胞的氮、碳代谢过程中起到非
常重要的催化作用。 AST催化天冬氨酸的氨基转移
到 α-酮戊二酸形成草酰乙酸和谷氨酸及其逆反应
[37]。 1986 年英国 Orherrin 等率先克隆并测定了大肠
杆菌中编码天冬氨酸转氨酶的基因 aspC[38]。 天冬氨
酸转氨酶是一种以酸性氨基酸为氨基供体，2-酮酸
为氨基受体的具有高催化活性的酶，在工业上可催
化苯丙酮酸及天冬氨酸生成用作药物中间体与甜

味剂阿斯巴甜前体的 L-苯丙氨酸 [39]。 过表达 aspC
基因能够有效增加 L-苯丙氨酸的产量，同时也能提
高底物的转化率[27]。
3.2.2 天冬氨酸半醛脱氢酶 天冬氨酸半醛脱氢
酶 （Aspartic semialdehyde dehydrogenase，ASADH）
由基因 asd编码，催化 β-天门冬氨酰磷酸转变为 β-
天门冬氨酰半醛。 天冬氨酸半醛脱氢酶是细菌赖氨
酸、苏氨酸、蛋氨酸和二氨基庚二酸（diaminopimelic
acid，DAP）合成途径中的一种关键酶，而 DAP 是革
兰阴性菌细胞壁主要成分， 因此当 asd 基因发生突
变时，菌体不能合成 DAP，菌体就融解死亡[40]。 天冬
氨酸半醛脱氢酶由功能性二聚体组成，并带有大量
的内部亚基结合位点以及含有一个连接活性位点

的对称的 4-氨基酸桥，其主要作用是作为信号通道
[41]。 asd基因的表达受多种氨基酸的抑制，在 L-赖氨
酸有限的情况下解抑制作用最为明显， 其中葡萄
糖-6-磷酸对其具有调节作用[40]。 ASADH 中在活力
上起主要作用的残基是 Cys-135、His-274、Gln-

162，其中 Cys 作为亲核试剂接触基质；带正电荷的
His 作为酸试剂 ， 而 Gln 涉及与基质进行连接 。
ASADH 活力位点的产生是通过 Cys-135 与 His-
274 结合，从而使其脱质子[41]。 虽然 ASADH 的结构
及特性都有所研究，但其与 L-赖氨酸生物合成的关
系笔者尚未见国内外有研究。
3.2.3 二氢吡啶二羧酸还原酶 二氢吡啶二羧酸
还原酶 （Dihydrodipicolinate reductase，DHDPR） 由
基因 dapB编码， 是细菌合成 L-赖氨酸和二氨基庚
二酸过程中 L-赖氨酸生物合成途径中的关键酶之
一，催化二氢吡啶二羧酸转变成六氢吡啶二羧酸 [42]。
二氢吡啶二羧酸还原酶由两个区域组成：二核苷酸
结合域和二氢吡啶二羧酸结合域 。 有活性的
DHDPR 一般以四分体的形式存在， 每个单体相对
分子质量大小约为 30 000，在蛋白质中心包含着一
条长的色氨酸残基链。 DHDPR 既可以以 NADH 又
可以以 NADPH 作为辅助因子， 辅因子结合位点位
于 β折叠的 C末端[43]。DHDPR虽然对微生物具有重
要作用，但大多数的研究集中在研究它与 DAP 的合
成关系，与 L-赖氨酸合成的关系的研究笔者尚未见
有报道。
3.2.4 琥珀酰二氨基庚二酸转氨酶 琥珀酰二氨
基 庚 二 酸 转 氨 酶 （N -succinyl diaminopimelate
aminotransferase，DAP-AT）由基因 dapC 编码，催化
氨基从 L-谷氨酸转移到琥珀酰酮庚二酸生成琥珀
酰庚二酸，同时该过程需要磷酸吡多醛（PLP）作为
辅助因子参与反应[44]。 DAP-AT 在多种微生物中都
可鉴定和分离到， 它们都是以二聚体的形式存在，
目前还未发现有三聚体的 DAP-AT 存在 [45]。 DAP-
AT 晶体结构表明，辅助因子（PLP）结合位点位于两
个亚基的 Lys232处。DAP-AT除具有 PLP结合位点
外还存在多种结合位点， 如水和甘油结合位点、谷
氨酸结合位点、琥珀酰酮庚二酸结合位点和氯化物
结合位点[44]。目前，DAP-AT通过克隆和过表达已成
功运用于 L-赖氨酸的生产。
3.2.5 内消旋二氨基庚二酸脱氢酶 内消旋二氨
基 庚 二 酸 脱 氢 酶 （meso -Diaminopimelate
dehydrogenase，DAPDH）有基因 ddh 编码，催化底物
中 D 型结构中氨基可逆的氧化转移，同时该反应需
要 NAD （P）+参与 ， 生产 L 型氨基酮庚二酸 [46]。
DAPDH 是唯一一个依赖 NAD（P）+的氨基酸脱氢
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酶。 该酶只作用于内消旋二氨基庚二酸，并可以用

于分光光度法测定该物质和分析二氨基庚二酸差

向异构酶。 来源于谷氨酸棒杆菌和黄色短杆菌中的

ddh基因序列已被测序，两者之间的同源性非常高，
说明 DAPDH的保守性很高[47]。 DAPDH是由同源二
聚体组成， 每个亚基都由 3个区域组成：N端区域，
包含二核苷酸结合区域或罗斯曼折叠； 二聚体区

域，包含 2 个 α 螺旋和 3 个 β 折叠；C 端区域，由 6
个 β折叠和 5个 α螺旋组成[48]。 来自谷氨酸棒杆菌

中的 ddh 基因成功克隆和在大肠杆菌中异源表达
并运用在 L-赖氨酸生物合成中[46]。

L-赖氨酸发酵不同于 L-谷氨酸发酵，每合成 1 mol
的 L-赖氨酸需消耗 4 mol 的 NADPH， 提高代谢途
径中 NADPH 的量是增加 L-赖氨酸重要手段之一。
因此，作者在进一步阐明 L-赖氨酸合成的代谢机制
和进一步提高 L-赖氨酸产量时，应该将研究重点从
下游代谢途径转移到上游的中心代谢途径，尤其是
合成 NADPH 的途径， 如戊糖磷酸途径。 通过对
NADPH代谢机制的研究，改造 L-赖氨酸产生菌，从
而实现 L-赖氨酸最大积累， 满足我国对 L-赖氨酸
的不断需求。

结 语4
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