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大肠杆菌色氨酸转运系统多基因敲除对色氨酸生产 
的影响 

赵志军 1,2，陈晟 1,2，吴丹 1,2，吴敬 1,2，陈坚 1,2 
1 江南大学 食品科学与技术国家重点实验室，无锡 214122 
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摘  要: 大肠杆菌中色氨酸向胞内的转运主要是由 mtr、tnaB 和 aroP 3 个基因编码的通透酶进行调控。利用 Red 重组

技术，在 mtr 单基因敲除菌的基础上，成功构建了 mtr. tnaB 和 mtr. aroP 双基因敲除菌以及 mtr. tnaB. aroP 三基因敲除

菌，并通过发酵实验首次考察了色氨酸转运系统多基因缺失对大肠杆菌合成色氨酸的影响。发酵结果表明，mtr. tnaB

和 mtr. aroP 双基因缺失后，色氨酸产量分别达到 1.38 g/L 和 1.27 g/L，与出发菌株相比分别提高了 17％和 9％，而 mtr. 

tnaB. aroP 三基因缺失后，菌体生长受到了明显抑制，发酵后色氨酸产量仅为 0.63 g/L。在补料分批发酵实验中，mtr. tnaB

双基因敲除菌的色氨酸产量进一步提高至 12.2 g/L，与出发菌株相比色氨酸产量提高了 27％。 
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Effect of mufti-gene knockout of L-tryptophan transport  
system on L-tryptophan production in Escherichia coli 
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Abstract:  In Escherichia coli, uptake of L-tryptophan is done by three distinct permeases, encoded by mtr, tnaB, and aroP. 
Based on the mtr single-gene knockout, we constructed the mtr.tnaB and mtr.aroP double-gene knockout mutants and the 
mtr.tnaB.aroP triple-gene knockout mutant. The fermentation results showed that the mtr.tnaB and mtr.aroP knockout mutants 
produced 1.38 g/L and 1.27 g/L L-tryptophan, respectively, which was 17% and 9% higher than that of the mtr knockout 
mutant. However, the mtr.tnaB.aroP knockout mutant was significantly affected on cell growth and only produced 0.63 g/L 
L-tryptophan. During the fed-batch fermentation in a 3-L fermentor, the mtr.tnaB knockout mutant produced 12.2 g/L 
L-tryptophan, which was 27% higher than that of the mtr knockout mutant. This study demonstrates the effect of multi-gene 
knockouts of L-tryptophan transport system of Escherichia coli on the biosynthesis of L-tryptophan. 
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L-色氨酸作为人体内的一种必需氨基酸，广泛

应用于医药、食品和饲料等行业 [1]。工业上一般采

用微生物发酵法生产色氨酸 ,其生产菌株的筛选主

要是通过诱变或者基因工程的手段，去除色氨酸合

成代谢中的各种反馈调控作用 [2]。然而由于微生物

合成色氨酸的代谢调控机制非常复杂，通过现有手

段很难完全去除，此时其残余的调控作用往往会阻

碍色氨酸的进一步合成 [3]。此类现象在其他氨基酸

的菌种选育中也广泛存在[4]。 

针对以上情况，转运系统工程为氨基酸生产菌

株的选育提供了一种新的育种思路。转运系统工程

通过提高胞内氨基酸的分泌速率或者降低胞外氨基

酸的吸收速率，使细胞内氨基酸浓度一直保持在较

低水平，从而使氨基酸的反馈调控作用减弱或不起

作用，最终达到高效生产某种氨基酸的目的 [5]。近

年来，关于赖氨酸、苏氨酸和半胱氨酸等氨基酸转

运系统的研究表明，转运系统工程可能会成为氨基

酸生产菌株选育过程中规避残余调控作用，高效积

累目的氨基酸的一种重要的方法[6-9]。 

大肠杆菌的色氨酸转运系统分为分泌系统和吸

收系统，其中关于色氨酸分泌系统的相关基因仍未

得到完全鉴定[10-11]，而色氨酸的吸收系统则相对受

到了更多的关注[12-14]。大肠杆菌中主要由 mtr、tnaB

和 aroP 3 个基因编码的通透酶参与调控色氨酸的吸

收。其中 AroP 通透酶是芳香族氨基酸共用通透酶，

还负责细胞对苯丙氨酸和酪氨酸的吸收；Mtr 通透

酶是高亲和性的色氨酸专用通透酶；TnaB 通透酶是

低亲和性的色氨酸专用通透酶[13]。本实验室前期的

研究发现色氨酸转运系统 mtr、tnaB 和 aroP 3 个基

因的单基因敲除均有利于大肠杆菌合成更多的色

氨酸，其中 mtr 单基因的敲除对菌株生产色氨酸的

促进作用最大，与对照菌相比色氨酸产量提高了约

40％ (数据另文发表)。本研究在 mtr 单基因敲除菌

的基础上，运用 Red 重组技术分别构建了 mtr.tnaB

和 mtr.aroP 双基因敲除菌和 mtr.tnaB.aroP 三基因敲

除菌，并通过发酵实验着重考察了色氨酸转运系统多

基因敲除对大肠杆菌菌体生长及色氨酸生产的影响。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
1.1.1  菌株和质粒 

出 发 菌 株 为 色 氨 酸 生 产 菌 株 大 肠 杆 菌

FB-T1/pSV03，其宿主菌 FB-T1 是大肠杆菌 FB-02[15]

的 mtr 单基因敲除的衍生菌株，基因型为 W3110 

(ΔtrpR、ΔtnaA 和 Δmtr)。质粒 pSV03 是带有抗反馈

调控作用的大肠杆菌色氨酸合成途径关键酶基因

aroF 和 trpED 的低拷贝，且具有 PR 和 PL 双启动子

的原核表达质粒[15]。菌株 FB-T1/pSV03 由实验室前

期通过基因工程手段构建。本研究以 FB-T1/pSV03

为出发菌株，分别构建了 mtr.tnaB 和 mtr.aroP 双基

因敲除菌以及 mtr.tnaB.aroP 三基因敲除菌。敲除所

需的工具质粒 pKD13、pKD46 和 pCP20 购自美国耶

鲁 大 学 大 肠 杆 菌 菌 株 库  (E. coli Genetic Stock 

Center，New Haven，USA)[16]。本研究中使用的菌

株和质粒的具体特性见表 1。 

1.1.2  试剂和溶液 

各 种 限 制 性 内 切 酶 、 Taq DNA 聚 合 酶 、

PrimeSTAR HS DNA 聚合酶和 T4 DNA 连接酶购自

宝生物工程 (大连) 有限公司；细菌质粒 DNA 抽提

试剂盒、细菌基因组 DNA 抽提试剂盒、DNA 凝胶

回收试剂盒以及试剂氨苄青霉素 (Amp)、卡那霉素 

(Kan) 和 L-阿拉伯糖购自生工生物工程 (上海) 有

限公司。 

1.1.3  培养基和培养条件 

种子培养基为 LB 培养基：10 g/L 蛋白胨，10 g/L 

NaCl，5 g/L 酵母膏。摇瓶发酵培养基的成分包括：

3 g/L MgSO4·7H2O，0.015 g/L CaCl2·H2O，3 g/L 

KH2PO4，1 g/L NaCl，5 g/L (NH4)2SO4，0.07 g/L 
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FeSO4·7H2O，0.1 g/L Na-Citrate，0.2 g/L 酵母膏，

20 g/L 葡 萄 糖 和 1.5 mL/L 微 量 元 素 液  (2 g/L 

Al2(SO4)3·18H2O, 0.75 g/L CoSO4·7H2O ， 2.5 g/L 

CuSO4·5H2O，0.5 g/L H3BO3，2.4 g/L MnSO4·H2O，

3 g/L Na2MoO4·2H2O，2.5 g/L NiSO4·6H2O，15 g/L 

ZnSO4·7H2O)。当在 3 L 发酵罐中进行分批发酵时，

发酵培养基中的初始葡萄糖浓度降低至 8 g/L，其余

成分同摇瓶发酵培养基。 

摇瓶发酵时，菌株在 50 mL LB 培养基中 37 ℃

培养 8~10 h，按 10％ (V/V) 比例转接至 100 mL 摇

瓶发酵培养基中 37 ℃振荡培养，每隔 4 h 添加适量

的浓氨水调节培养基 pH 值至 pH 7.0~7.2。发酵罐发

酵时，菌株在 50 mL LB 培养基中 37 ℃培养 8~10 h，

按 10％ (V/V) 比例转接至 1.2 L 发酵罐培养基中发

酵。发酵初始温度为 33 ℃，当菌体生长至对数生长

期前期时，升温至 38 ℃培养，诱导产色氨酸。当发

酵液中初始葡萄糖基本耗尽时，开始流加 500 g/L 的

葡萄糖溶液，并调控流速使发酵液中的葡萄糖浓度

小于 5 g/L。发酵过程中，通过流加浓氨水使培养基

pH 保持在 6.8。 

1.1.4  引物 

根据大肠杆菌 W3110 的基因组序列，设计引物

gene_p1 和 gene_p2，其中下划线部分为目标基因上

下游各 50 bp 的同源臂序列，以 pKD13 DNA 为模

板 ，扩增 1 403 bp 的目标基因打靶 DNA 片段

geneD50-Kan-geneD50。三对引物 gene_v1 和 k1，k2

和 gene_v2，gene_v1 和 gene_v2 分别用于鉴定目标

基因的敲除，其中引物 gene_v1 和 gene_v2 分别是

大肠杆菌 W3110 基因组中目标基因上游和下游的某

段 DNA 序列，引物 k1 和 k2 分别为质粒 pKD13 中

Kan 基因内部序列[16]。本研究所用引物的 DNA 序列

见表 2，引物的合成及相应的测序工作由生工生物

工程 (上海) 有限公司完成。 

1.2  方法 
1.2.1  大肠杆菌基因的敲除 

大肠杆菌基因的敲除参照文献[16]。 

1.2.2  胞外发酵代谢物的测定 

发酵液中色氨酸浓度的测定参照文献[15]。发酵

液中的葡萄糖浓度由 SBA-40C 生物传感分析仪测

定  (山东省科学院生物研究所)。发酵液中的菌体

密度以在 600 nm 波长下分光光度计检测的吸光值

OD600 表示，细胞干重根据前期构建的经验公式获

得 (1 OD=0.492 g/L CDW)。 

 
 

表 1  菌株和质粒 
Table 1  Strains and plasmids 

Strain and plasmid Relevant characteristics Source or reference 

E. coli   

FB-02 W3110 (ΔtrpR, ΔtnaA) [15] 

FB-T1 W3110 (ΔtrpR, ΔtnaA, and Δmtr) Stock in lab 

FB-T2 W3110 (ΔtrpR, ΔtnaA, Δmtr, and ΔtnaB) This study 

FB-T3 W3110 (ΔtrpR, ΔtnaA, Δmtr, and ΔaroP) This study 

FB-T4 W3110 (ΔtrpR, ΔtnaA, Δmtr, ΔtnaB, and ΔaroP) This study 

Plasmid   

pSV p15A replicon, Kan marker, lambda PR and PL promoter [15] 

pSV03 pSV derivative, carrying aroFfbr and trpEfbrD [15] 

pKD13 Amp and Kan markers [16] 

pKD46 Amp marker, helper plasmid [16] 

pCP20 Amp and Chl markers, helper plasmid [16] 
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表 2  本研究使用的引物 
Table 2  Primers used in this study 

Gene Primers Sequences (5'−3') 

aroP_p1 CACGCATCACTGCGTAGATCAAAAAAACAACCACCGCACGAGGTTTCATGATTCCGGGGATCCGTCGACC

aroP_p2 CACCCTGTACGGGTGAGGGCGTAGAGAGATTAATGCGCTTTTACGGCTTTTGTAGGCTGGAGCTGCTTCG 

aroP_v1 GATACTGCGA AGTATGGAAA TCACCCAGCG 
aroP 

aroP_v2 GCTCAGCCTCAACCCCTCTCAATATGT 

tnaB_p1 CCCTACATCCTCAATAACAAAAATAGCCTTCCTCTAAAGGTGGCATCATGATTCCGGGGATCCGTCGACC 

tnaB_p2 GCCAGCGAATGGCTGGCTTCTTGAAGGATTTAGCCAAATTTAGGTAACACTGTAGGCTGGAGCTGCTTCG 

tnaB_v1 AACAACTGCCATGCCCGGCTGAAC 
tnaB 

tnaB_v2 AATATGCAACTGCGCTTCGCTGG 

 k1 CAGTCATAGCCGAATAGCCT 

 k2 CGGTGCCCTGAATGAACTGC 

The underlines indicate 50-nt homology extensions of a target knockout gene. 
 

2  结果 

2.1  mtr.tnaB 双基因敲除菌的构建 
由于色氨酸合成关键酶的表达质粒 pSV03 和敲

除用工具质粒 pKD13 都是 Kan 抗性标记，为避免质

粒 pSV03 在基因敲除过程中产生不利影响，本研究

首先在出发菌株 FB-T1/pSV03 的宿主菌 FB-T1 的

基 础 上 进 行 色 氨 酸 转 运 系 统 多 基 因 敲 除 菌 的 构

建，进而通过质粒 pSV03 转化实验获得出发菌株

FB-T1/pSV03 的多基因敲除菌。以质粒 pKD13 DNA

为模板，利用引物 tnaB_p1 和 tnaB_p2 扩增得到的

打靶 PCR 片段 tnaBD50-Kan-tnaBD50，转化至大肠杆

菌 FB-T1/pKD46 的感受态细胞中，同源重组后在

Kan 平板上初步筛选 tnaB 基因的敲除突变株。分别

利用两对引物 tnaB_v1 和 k1，k2 和 tnaB_v2 对 tnaB

敲除菌进行菌落 PCR 鉴定。根据序列分析，出发菌

株不会获得任何 PCR 片段，而 tnaB 敲除菌经扩增

后应分别获得 784 bp 和 991 bp 的 PCR 片段。DNA

凝胶电泳的结果与理论值相符，表明 tnaB 基因敲除

成功 (图 1，泳道 1~2)。将质粒 pCP20 转化至 tnaB

基因敲除菌中，消除其 Kan 抗性基因，并利用引物

tnaB_v1 和 tnaB_v2 进行菌落 PCR 鉴定。根据序列

分析，Kan 基因消除后，PCR 扩增应获得 643 bp 的

DNA 片段。DNA 凝胶电泳的结果与理论值相符 (图

1，泳道 3)。将 PCR 片段连接至 pMD18-T 载体后送

测序，测序结果验证 tnaB 基因敲除正确。命名

mtr.tnaB 敲除菌为 FB-T2。 

2.2  mtr. aroP 双基因和 mtr. tnaB. aroP 三基因敲

除菌的构建 
在 mtr 单基因和 mtr.tnaB 双基因敲除的基础上，

通过引物 aroP_p1 和 aroP_p2 扩增得到 PCR 片段  
 
 

 

图 1  tnaB 基因敲除菌的 PCR 鉴定 
Fig. 1  Identification of the tnaB knockout strain by PCR. M: 
DL 2 000 marker; 1: tnaB_v1→k1; 2: k2→tnaB_v2; 3: 
tnaB_v1→tnaB_v2. 
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图 2  aroP 基因敲除菌的 PCR 鉴定 
Fig. 2  Identification of the aroP knockout strains by PCR. M: 
DL 2 000 marker; 1, 5: aroP_v1→k1; 2, 6: k2→aroP_v2; 3, 7: 
aroP_v1→aroP _v2. 

 
 

aroPD50-Kan-aroPD50，用于菌株 FB-T1 和 FB-T2 基因

组上 aroP 基因的敲除。利用两对鉴定引物 aroP_v1

和 k1，k2 和 aroP_v2 分别进行两种 aroP 基因敲除

菌的 PCR 鉴定。DNA 凝胶电泳的结果显示两种 aroP

基因敲除菌经 PCR 扩增后获得的 DNA 片段大小均

与理论值 742 bp 和 961 bp 相符 (图 2，泳道 1~2 为

mtr.aroP 双 基 因 敲 除 菌 的 鉴 定 ； 泳 道 5~6 为

mtr.tnaB.aroP 三基因敲除菌的鉴定)。Kan 基因消除

后，利用引物 aroP_v1 和 aroP_v2 再次对两种 aroP

基因敲除菌进行 PCR 鉴定，电泳结果均与理论值

571 bp 相符 (图 2，泳道 3 为 mtr.aroP 双基因敲除菌

的鉴定；泳道 7 为 mtr.tnaB.aroP 三基因敲除菌的鉴

定)。经测序证明两种 aroP 基因敲除均正确，从而

分 别 获 得 mtr.aroP 双 基 因 敲 除 菌 FB-T3 和

mtr.tnaB.aroP 三基因敲除菌 FB-T4。 

2.3  色氨酸基因工程菌的构建 
将含有色氨酸合成关键酶基因的质粒 pSV03

分别转化至大肠杆菌色氨酸转运系统多基因敲除

菌 FB-T2、FB-T3 和 FB-T4 中，构建色氨酸基因

工 程 菌 FB-T2/pSV03、 FB-T3/pSV03 和 FB-T4/ 

pSV03。  

2.4  色氨酸基因工程菌的摇瓶发酵 
为了初步考察大肠杆菌色氨酸转运系统多基因

敲除对菌株生产色氨酸的影响，本研究对出发菌株

FB-T1/pSV03 及构建的色氨酸工程菌 FB-T2/pSV03、

FB-T3/pSV03 和 FB-T4/pSV03 进行了摇瓶发酵实

验。由于菌体在利用发酵培养基中的葡萄糖之后，

培养液中 pH 值将下降至 pH 6 以下，进而严重抑制

菌体的生长及色氨酸合成，因此本实验每隔 4 h，利

用浓氨水调节培养液中 pH 值至 pH 7.0~7.2。如图

3A 所示，与对照菌株相比，mtr.tnaB 或者 mtr.aroP

双基因敲除对菌体的生长影响较小；但当 3 个色氨

酸转运基因 mtr、tnaB 和 aroP 均被敲除时，菌体的

生长受到了明显抑制。在色氨酸生产方面，mtr.tnaB

双 基 因 敲 除 菌 FB-T2/pSV03 的 色 氨 酸 产 量 为

1.38 g/L，与对照菌株 FB-T1/pSV03 (1.17 g/L) 相比

提高了 17％；mtr.aroP 双基因敲除菌 FB-T3/pSV03

的色氨酸产量为 1.27 g/L，与对照菌株 FB-T1/pSV03

相比提高了 9％；而 mtr.tnaB.aroP 三基因敲除菌

FB-T4/pSV03 生 长 缓 慢 ， 发 酵 过 程 中 仅 积 累 了

0.63 g/L 的色氨酸  (图 3B)。  

2.5  色氨酸基因工程菌的补料分批发酵 
由摇瓶发酵试验得知，在构建的色氨酸转运系

统工程菌中，mtr.tnaB 的双基因敲除菌 FB-T2/pSV03

的产色氨酸能力最高，为了进一步考察其发酵生产

色氨酸的潜力，本研究在 3 L 发酵罐中对出发菌株

FB-T1/pSV03 及 mtr.tnaB 双 基 因 敲 除 菌 FB-T2/ 

pSV03 进行了补料分批发酵实验。如图 4 所示，虽

然在发酵罐中菌株 FB-T2/pSV03 的菌体生长滞后于

对照菌 FB-T1/pSV03，但在发酵过程中 2 个菌株最

高可积累的生物量相近，分别为 39.4 g/L 和 41.8 g/L 

(表 3)。在色氨酸生产方面，菌株 FB-T2/pSV03 的发

酵液中最高可以积累 12.2 g/L 色氨酸，与出发菌株

FB-T1/pSV03 (9.6 g/L) 相 比 提 高 了 27％； 菌 株

FB-T2/pSV03 的葡萄糖转化率为 9％，与对照菌

FB-T1/pSV03 (6％) 相比提高 50％ (表 3)。研究结

果表明色氨酸转运系统 mtr.tnaB 双基因敲除对菌体

发酵生产色氨酸最为有利。 
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图 3  大肠杆菌 FB-T1/pSV03 色氨酸转运系统多基因敲除菌的摇瓶发酵 
Fig. 3  Shake-flask fermentations of multi-gene knockout mutants of L-Trp transport system of E. coli FB-T1/pSV03. The data 
represent the ±x s  from three measurements. 

 
 

 

图 4  菌株 FB-T1/pSV03 和 FB-T2/pSV03 的分批发酵 
Fig. 4  Fed-batch fermentations of E. coli FB-T1/pSV03 and FB-T2/pSV03. The data represent the ±x s  from three measurements. 

 
 
表 3  大肠杆菌 FB-T1/pSV03 和 FB-T2/pSV03 分批补料发酵的参数比较 
Table 3  Comparison of fermentation parameters of E. coli FB-T1/pSV03 and FB-T2/pSV03 

Parameter FB-T1/pSV03 FB-T2/pSV03 

Maximun cell dry weight (CDW, g/L) 41.8±2.0 39.4±1.8 

Glucose consumption (g/L) 155±13 133±10 

Average specific growth rate µ (h−1) 0.12±0.01 0.10±0.003 

Maximun L-Trp titer (g/L) 9.6±0.4 12.2±0.7 

Max productivity (mgTrp/gCDW·h) 42.0±0.1 51.0±0.6 

Glucose conversion ratio (gTrp/gglucose) 0.060±0.002 0.090±0.005 

The data represent the ±x s  from three measurements. 
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3  讨论 

在氨基酸合成途径本身得到广泛研究之后，转

运系统的改进被认为是今后氨基酸育种研究中的重

要内容。但由于仍有许多氨基酸转运系统的基因尚

未得到鉴定，因此目前仅有少数文献考察了转运系

统工程对相应氨基酸生物合成的影响[5]。就色氨酸

而言，相关研究主要集中在谷氨酸棒杆菌上[12,14]。

在谷氨酸棒杆菌中，色氨酸向胞内的转运仅受到

AroP 通 透 酶 的 调 控 。 Ikeda 等 以 谷 氨 酸 棒 杆 菌

KY9225 为出发菌株，通过诱变获得了色氨酸吸收活

性降低的 3 株突变菌，其色氨酸产量与对照菌相比

分别提高了 10％~20％，因此推测色氨酸吸收系统

的受损有利于菌体的色氨酸合成[12]。但其不足之处

是 Ikeda 等[12]在色氨酸吸收系统突变菌的构建过程

中多次采用了诱变的手段。由于诱变过程中往往会

发生各种次级突变，无法确认这些次级突变是否也

影响了菌体的色氨酸合成，进而也不能准确确定色

氨酸吸收系统受损对色氨酸产量提高的贡献量。在

大肠杆菌方面，本实验室在前期的研究中发现色氨

酸转运系统的单基因敲除均对菌体生产色氨酸有促

进作用，其中 mtr 单基因敲除的作用最大 (数据未

显示)，但关于大肠杆菌转运系统多基因缺失对菌株

发酵生产色氨酸的影响仍未见报道。因此，本研究

在 mtr 单基因敲除菌的基础上，分别构建了 mtr.tnaB

和 mtr.aroP 双基因敲除菌以及 mtr.tnaB.aroP 三基因

敲除菌，着重考察了色氨酸转运系统多基因敲除对

菌株生产色氨酸的影响。结果表明，mtr.tnaB 和

mtr.aroP 双基因敲除均对菌体的生长影响较小，且

mtr.tnaB 和 mtr.aroP 双基因敲除菌的色氨酸产量与

对照菌相比分别提高了 17％和 9％。在进一步的分

批补料发酵实验中 mtr.tnaB 双基因敲除菌最高可积

累 12.2 g/L 的色氨酸，与对照菌相比提高了 27％；

此外，在获得的相近菌体生物量的情况下，发酵过

程中 mtr.tnaB 双基因敲除菌消耗了较少的葡糖糖，

因此其葡萄糖转化率达到 9％，与对照菌相比提高

了 50％ (表 3)。此外，由于本研究涉及的出发菌株

及基因敲除菌均是通过基因工程手段构建而成，具

有确定的基因组信息 (表 1)，因此有助于准确反映

色氨酸转运系统受损对菌体生产色氨酸的影响，从

而为色氨酸菌种的进一步改良提供依据。 

值得注意的是，目前氨基酸转运系统工程的研

究仍然存在一些问题。例如，前期的研究发现过量

表达某种氨基酸吸收基因会导致相应氨基酸的产量

急剧下降[8,14]，但当通过各种手段致使氨基酸吸收系

统受损时，相应氨基酸的产量并没有得到数倍的增

长[12]。此外，在氨基酸分泌系统的研究中，尽管存

在氨基酸分泌基因的过量表达促进相应氨基酸生产

的实例[17-18]，但研究中也发现个别氨基酸分泌基因

的缺失对相应氨基酸的产量基本没有影响[5,19]。这些

问题一方面需要通过对氨基酸转运机制的探索来寻

找原因，但另一个不可忽视的方面是，受制于许多

氨基酸转运基因尤其是分泌基因尚未得到鉴定，目

前大多数的相关研究都单独对氨基酸吸收系统或者

分泌系统进行考察，而氨基酸转运系统作为一个有

机整体，是其吸收系统和分泌系统的共同作用决定

了微生物细胞内的氨基酸浓度，并最终影响了相应

氨基酸的生物合成。因此，随着越来越多的氨基酸

转运基因尤其是氨基酸分泌基因被鉴定和研究[10]，

氨基酸吸收系统和分泌系统必将作为一个整体同时

进行考察和研究，从而使色氨酸以及其他氨基酸的

转运系统工程在氨基酸生产菌株的理性改造过程中

发挥更加重要的作用。 
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