
 郝小明 等/工业微生物酸胁迫的耐受机制及改造途径 

Chinese Journal of Biotechnology    
http://journals.im.ac.cn/cjbcn August 25, 2015, 31(8): 1151−1161 
DOI: 10.13345/j.cjb.140496 ©2015 Chin J Biotech, All rights reserved 

 

                           

Received: October 21, 2014; Accepted: March 23, 2015 
Supported by: National Basic Research Program of China (973 Program) (No. 2013CB733900), Beijing Nova Program (No. 
Z141105001814031), COFCO Technological Development Project (No. 2013-C2-T010). 

Corresponding author: Tai An. Tel: +86-10-56989581; Fax: +86-10-56989555; E-mail: antai@cofco.com 

国家重点基础研究发展计划 (973 计划) (No. 2013CB733900)，北京市科技新星计划 (No. Z141105001814031)，中粮集团技术开发

项目 (No. 2013-C2-T010) 资助。 

1151生 物 工 程 学 报  

                                                               

工业微生物酸胁迫的耐受机制及改造途径 

郝小明 1,2，陈博 1,2，安泰 1,2 

1 中粮营养健康研究院有限公司，北京  102209 

2 国家能源生物液体燃料研发 (实验) 中心，北京  100020 

郝小明, 陈博, 安泰. 工业微生物酸胁迫的耐受机制及改造途径. 生物工程学报, 2015, 31(8): 1151–1161. 

Hao XM, Chen B, An T. Pathway modification of industrial microorganisms to improve acid-stress tolerance. Chin J Biotech, 
2015, 31(8): 1151–1161. 

摘  要 : 工业微生物在发酵生产过程中会面对发酵环境和自身产生的各类酸性物质，而这些酸性物质会影响

工业微生物的生长和代谢，即产生酸胁迫。微生物通过调控胞内质子浓度、保护和修复生物大分子、改变细胞

膜组分以及整体水平调控等耐受机制来应对酸胁迫。结合酸胁迫的各种耐受机制，利用自然筛选和人工改造的

方法提高工业微生物的抗酸胁迫能力，为构建出更能适应工业生产条件的菌株提供理论依据。 
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Abstract:  Different types of acids from fermentation environment or industrial microorganisms exist during fermentation 

process. Acids may inhibit growth and metabolism of industrial strains, namely acid stress. The tolerance mechanisms of 

acid stress include regulation of intracellular proton concentration, protection and restoration of intracellular 

macromolecules, changes in cell membrane composition and acid stress response at whole cell level. Screening and 

综  述
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modification methods have been applied to improve acid-stress tolerance of industrial strains for decades. In this review, we 

provide insights into acid-stress tolerance of industrial microorganisms and address the modification of microbial pathways 

to improve acid-stress tolerance. 

Keywords:  industrial strain, acid stress, tolerance mechanism, modification method, strains modification 

随着科学技术的发展，利用可再生的生物质

资源进行生物燃料以及各种化学和材料产品的

生产已经成为生物产业的重要组成部分。生物发

酵产业 2013 年全年的产品总产量 2 424 万 t， 

2013 年总产值接近 3 000 亿元。其中，氨基酸

产量 400 万 t，有机酸产量 158 万 t，淀粉糖产

量 1 225 万 t，多元醇产量 157 万 t，酶制剂产量

110 万 t，酵母产量 29.4 万 t，功能发酵产品   

310 万 t[1]。当今中国以氨基酸、有机酸为代表

的大宗发酵产品产能位列世界前茅，同时，生

物发酵产业面临着产能过剩、能耗高、产出低

等一些亟待解决的问题。 

在工业发酵条件下，微生物面临着诸多生

理或非生理逆境胁迫，如高温胁迫[2-4]、酸环境

胁迫[5-7]、抑制物胁迫[8]、高渗胁迫[8]和氧化胁

迫[9]等。为了维持适应微生物发酵的生产环境，

常通过添加中和剂、冷却等手段进行调节，因

此在生产过程中会产生高渗环境或增加能耗。

例如，有机酸、氨基酸在生产过程中会引起不

利于细胞生长与维持正常代谢活性的酸性环

境，为了维持生产条件的稳定性，通常需要应

用外源中和剂实施 pH 干预，工业生产中会通过

补加氨水、液氨等碱性物质将 pH 控制在适合的

范围。发酵结束后，为了便于提取氨基酸、有

机酸产品，又会加入浓硫酸等使发酵液 pH 降低

至 pH 3.5 甚至更低。若将氨基酸或有机酸生产

菌株的耐酸胁迫能力提高，使得发酵过程在酸

性环境下进行，则能显著降低发酵过程和产品

分离过程中酸和碱的使用，同时由于生产菌株

酸耐受性的增加，最终产量还有可能得到进一

步提高。以丁二酸发酵为例，若将 pH 由中性

7.0 降低为 5.5 左右，则可节约 1/3 碱使用量，

在分离过程中进一步节约 1/3 酸使用量[10]。此

外，维持发酵 pH 在较低的值还有助于抑制杂菌

污染。因此，通过提高工业微生物自身的环境

胁迫耐受性，可保证在胁迫条件下良好的细胞

活性，可在提高生产效率的同时降低能耗，减

少污染物的排放，实现建设资源节约型和环境

友好型的产业目标。 

各类酸性物质会影响工业微生物的生长和

代谢，引起细胞膜解偶联，抑制细胞内酶的活

性水平，并且会影响核糖体 RNA 和 DNA 的功

能[5]。因此利用微生物对酸胁迫产生的各种耐受

机制来提高微生物的酸耐受水平则显得尤为重

要。本文在综述工业微生物酸胁迫的各种耐受

机制的基础上，从自然筛选和人工改造的角度

出发，阐述提高微生物菌株抗酸胁迫的一些改

造方法，探讨工业微生物抗逆改造的发展方向。 

1  酸胁迫的种类和影响 

各种类型的酸类物质通过被动运输或主动

运输的方式在细胞内外进行转运。当酸积累量

超过一定限度时，即会产生酸胁迫。酸胁迫通

过影响胞内外质子和阴离子的浓度对细胞膜、

核糖体 RNA 和 DNA、活性酶类产生破坏作用，

从而影响微生物正常的生长和代谢过程。 
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1.1  酸胁迫的种类及转运方式 

1.1.1  酸胁迫的种类 

工业微生物在有氧和厌氧发酵生产过程中

会面对各种类型的酸类物质，包括发酵环境和

自身产生的一些酸类物质，有乙酸、甲酸、乳

酸、酪酸、柠檬酸、苹果酸、延胡索酸、琥珀

酸、氨基酸 (例如天冬氨酸和谷氨酸)、丙酸，

还包括外部添加的一些酸类物质，如作为防腐

剂的苯甲酸、山梨酸等。 

1.1.2  酸类物质转运方式 

酸类物质的转运一般有两种方式：非能量

依赖的被动运输和能量依赖的主动运输[11]。在

被动运输过程中，主要通过自由扩散或者在转

运蛋白的帮助下运输未解离的酸类物质。在主

动运输过程中，细胞会利用分子泵和通透酶对

酸类物质进行运输。分子泵一般用于酸根离子

在应激反应条件下进行外排，而通透酶用于将

酸类物质在代谢过程中转运至胞内。 

1.2  酸胁迫对微生物细胞的影响 

1.2.1  酸胁迫产生的原因 

在生物发酵过程中，酸性物质的过量积累

会导致胞内质子和阴离子的积累，从而产生毒

性作用[12]。酸性物质以未解离的分子形式通过

扩散作用进入胞内，当其进入细胞后会迅速发

生解离，释放出质子。在细胞膜表面的腺苷三

磷酸酶 ATPase 帮助下，消耗 ATP 的同时利用质

子泵将质子泵出胞外，同时通过主动运输将酸

根离子泵出胞外。随着酸性物质的逐渐积累达

到高浓度时，质子泵达到最大限度，导致胞内

质子积累。同时，ATP 被消耗殆尽，扩散进细

胞内的酸根离子因无法主动运输至胞外，导致

在细胞内的积累。 

1.2.2  酸胁迫的危害 

酸胁迫在细胞层面通过以下 3 个方面对微

生物产生影响。首先，由于跨膜 ΔpH 的减少导

致跨膜质子动力势 ΔP 的降低，从而使细胞膜发

生解偶联[13]；其次，胞内过多质子的积累所引

起的脱嘌呤作用会导致 DNA 损伤，从低 pH 条

件下培养的大肠杆菌提取的基因组中发现有更

多链的断裂[14]；此外，由于胞内 pH 的降低，细

胞内在正常 pH 条件下才具有活性的酶会受到

严重的影响。因此，酸胁迫会导致微生物生长

和代谢受到抑制。 

2  酸胁迫的耐受机制 

不同的微生物在长期的进化过程中形成了

自身面对酸胁迫的各种耐受机制，主要包括利

用 F1F0-ATP 酶和分子外排泵将质子或酸类物质

排出细胞外、通过消耗质子和生成氨类物质来

减少胞内质子、修复和防止酸类物质对生物大

分子的伤害、改变细胞壁和细胞膜对质子的通透

性以及在整体水平上的系统调控等方法。对主要

工业微生物耐酸机制的举例如表 1[5-7]所示。 

面对不同的酸类物质，微生物也会采用不

同的耐受机制。当面对强酸时，微生物会通过

内部的缓冲作用和离子流快速调整胞内 pH，一

些在转录水平的调控在强酸环境下无法作出快

速响应。而微生物面对弱酸时，由于弱酸的解

离速度低于强酸，其耐受机制更为复杂。不同

的弱酸的特定理化性质及周围环境的 pH 会对

不同的微生物产生复杂的效果[6]。例如对于氨基

酸产生的酸胁迫，大肠杆菌一般通过脱羧或脱

氨基的方法降低胞内质子浓度[17-20]。在乳酸菌

中利用乳酸-苹果酸反向转运蛋白可以将乳酸从 
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表 1  主要工业微生物的耐酸机制[5-7] 

Table 1  Mechanisms of protecting main industrial microorganisms from acid stress[5-7] 

Industrial 
microorganism 

Escherichia coli 
Lactococcus 
lactis 

Lactobacillus 
spp. 

Corynebacterium 
glutamicum 

Saccharomyces 
cerevisiae 

F1-F0 ATPase and 
efflux pump 

Foster, 2004 [15] 
Sun et al, 2012[16] 

O’Sullivan &  
Condon, 1999[24]

Koponen et 
al, 2012[28] 

Jakob et al,  
2007[31] 

Casal et al, 
2008[11] 

Decarboxylase 
and deaminase  
systems 

Glutamate decarboxylase 
(Castanie-Cornet et al, 
1999[17]) 
Arginine decarboxylase  
(Iyer et al, 2003[18]); 
Adenosine deaminase 
(Sun et al, 2012[19]) 
Glutaminase deaminase  
(Lu et al, 2013[20]) 

Budin-Verneuil 
et al, 2006[25] 

Su et al, 
2011[29] 

  

DNA&Protein 
protection and  
repairment 

HdeA, HdeB (Hong,  
2012[21]) 
Hsp31 (Mujacic &  
Baneyx, 2007[22]) 

Frees et al,  
2003[26] 

Koponen et 
al, 2012[28] 
 

Jakob et al,  
2007[31] 

Ding et al,  
2009[32] 

Cell wall or cell 
membrane 
modification 

Chang & Cronan, 1999[23] Budin-Verneuil 
et al, 2005[27] 

Broadbent et 
al, 2010[30] 

 

Ding et al,  
2009[32] 

Zhao & Bai,  
2009[33] 

 

胞内泵出胞外[34]。而对酵母乙酸耐受的机制研

究发现，其在乙酸转运、细胞壁重构、转录因

子调控等方面均有相应的调控机制[35]。 

总体而言，微生物通常会通过以下几种方

式对酸胁迫产生一定的耐受效果。 

2.1  F1F0-ATP 酶和分子外排泵 

催化 ATP 生成和水解的酶是一种多蛋白复

合体，称为 ATP 合成酶。ATP 合成酶包含 2 个

不同的部分：球状的 F1 头部和包埋在内膜中的

F0 基部。F1F0-ATP 酶能通过水解 ATP 提供的能

量将细胞内的质子泵出胞外，以维持 pH 平衡。

研究发现，在 pH 2.5 的酸性环境中，敲除

F1F0-ATP 基因会降低大肠杆菌的生存水平[16]。 

微生物通过分子外排泵可以将胞内的化学

物质排至胞外空间并保护细胞免受这些化学物

质的影响。各种类型的分子外排泵需要来自 ATP

提供的能量和离子产生的电化学梯度作为外排

动力。分子外排泵一般由膜外排蛋白、膜融合

蛋白 (Membrane fusion protein，MFP) 和外膜通

道蛋白 (Outer membrane protein，OMP) 三部分

组成[36]。分子外排泵在维持微生物胞内 pH 的稳

定中发挥重要作用。例如，大肠杆菌中的四碳

二羧酸转运蛋白 DctA和 Dcu 可以协助对琥珀酸

和柠檬酸进行摄入和外排作用[37-38]。在酿酒酵

母中，羧酸分子外排泵 Pdr12p 对一元羧酸具有

耐受作用。此外，Pdr12p 还对亮氨酸、异亮氨

酸、缬氨酸、苯丙氨酸和色氨酸这些代谢得到

的酸类物质具有耐受作用[39]。 

2.2  脱羧反应和脱氨基反应 

氨基酸脱羧酶在消耗质子的同时，使谷氨
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酸、赖氨酸、精氨酸和鸟氨酸进行脱羧反应。

每一种氨基酸脱羧酶会与识别它的反向转运体

相结合，在外界 pH 降低到阈值以下被激活，不

同的氨基酸底物在不同的 pH 条件下会产生不

同的脱羧后产物[40]。 

微生物通过脱氨基产生的氨与质子结合形

成铵离子来提高胞内的 pH 水平。精氨酸脱亚胺

酶系统一般由精氨酸脱亚胺酶 (ADI)、鸟氨酸

氨甲酰转移酶  (OTC)、氨甲酰磷酸激酶  (CK) 

所组成，这些酶均在 pH 3.1 或更低的 pH 条件

下具有活性。该系统能催化精氨酸转化为鸟氨

酸、二氧化碳和氨，并且产生的 ATP 还可以用

于 F1F0-ATP 酶对胞浆质子的外排。此外，谷氨

酰胺酶和腺苷脱氨酶也在大肠杆菌的酸胁迫过

程中利用类似的机制发挥耐酸作用[19-20]。 

2.3  保护和修复大分子 

蛋白质大分子暴露在酸性环境下会导致细

胞内受损蛋白质的积累，微生物会利用热休克

蛋白进行应对。热休克蛋白是帮助蛋白正确折

叠和修复损伤蛋白的分子伴侣。在革兰氏阴性

菌大肠杆菌中，热休克蛋白可以分为 DnaK 

(Hsp70)、DnaJ (Hsp40)、GrpE、GroEL (Hsp60)、

GroES (Hsp10)和 Clp (Hsp100) [41]。而在革兰氏

阳性菌枯草芽胞杆菌 Bacillus subtilis 中，热休

克蛋白主要包括 dnaK 和 groESL 操纵子编码的

基因、σB 因子调控的基因[42]等。 

在正常条件下，热休克蛋白可以对蛋白进

行折叠、跨膜转运蛋白、组装和分解寡聚蛋白

或者帮助降解不稳定的蛋白防止蛋白聚集。然

而在压力刺激下，热休克蛋白也可防止蛋白聚

集并协助修复受损蛋白[43]。面对酸性刺激，微

生物会通过胞浆中 DnaK 和 GroEL 进行应    

对[44-45]。此外，一些微生物会通过介导 Clp 蛋

白酶复合物来去除受损的蛋白质[46]。 

2.4  改变细胞壁和细胞膜组分 

微生物通过改变细胞壁和细胞膜组成来调

控细胞的通透性或流动性从而抵抗酸胁迫。在

酿酒酵母中，构成细胞壁组分和影响其相关功

能的基因如 SPI1 和 SED1，如果敲除会分别影

响酵母菌株对乙酸和乳酸的耐受能力，说明细

胞对不同有机酸的响应存在一定差异。细胞壁

的合成能阻止一些酸性物质扩散进入细胞，推

测在酸胁迫条件下细胞壁出现重构，与细胞壁

合成的相关基因及结构蛋白会发生改变[35]。大

肠杆菌通过降低不饱和脂肪酸的浓度并提高环

丙烷脂肪酸的浓度来改变细胞膜的组分。此外，

结合在外膜孔道蛋白的多磷酸盐或五甲烯二胺

也可以降低质子流的形成[40]。而乳酸菌一般会

通过增加膜脂的不饱和度和碳链长度来应对酸

胁迫[7]。 

2.5  整体水平调控 

目前，通过“组学”技术 (基因组学、转录组

学、蛋白质组学、代谢组学) 对酸胁迫的响应机

制的研究越来越多，其在表型表征中发挥的作

用也越来越重要[47]。通过整体水平调控的研究，

可以全面了解菌株整体上协同的耐酸机制，同

时也可以深入了解酸胁迫对于菌株转录与调控

的影响及对应表型发生的变化。 

在大肠杆菌对乙酸和丙酸耐受反应的基因

芯片分析中发现，一些介导趋化现象和鞭毛运

动相关的基因表达水平上调，而对碳源摄取和

利用的相关基因表达水平下降，说明正常代谢

受到酸胁迫影响，此外一些应对压力反应的相
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关基因表达水平也有所提高。对丙酸的耐受反

应中还发现，苏氨酸和异亮氨酸生物合成途径

中的相关基因表达水平也有所上调[48]。在另外

一个对于大肠杆菌酸耐受的研究中还发现，氨

基酸脱羧、甘油转运子、渗透压反应、铁调控

子、氧化胁迫反应、琥珀酸脱氢酶等相关基因

表达水平均有所提高[49]。 

对于谷氨酸棒杆菌耐受乳酸的基因芯片和

基因敲除实验发现在酸胁迫过程中 σB 因子和 σE

因子的重要作用：σB 因子基因敲除后降低了菌

株的酸耐受性，而 σE 因子基因敲除后可以提高

酸耐受性。此外，通过基因芯片数据还发现铁

转运蛋白、碳代谢和呼吸代谢通路以及 DNA 损

伤修复的重要基因的表达水平均有所上调[31]。 

3  微生物酸胁迫的改造途径 

3.1  自然菌株的筛选 

目前，工业用发酵菌株仅占自然界中菌株

的一小部分。因此，从自然界中筛选到可应用

于工业生产的菌株仍然是一种潜在的途径与手

段。在酸胁迫方面，一种途径是寻找可以利用

于工业生产的嗜酸性菌株[50]。另一种途径是从

“污染的”菌株中寻找具有较强抗酸性能的菌株。

在特定发酵环境周围的“杂菌”具有更强的环境

胁迫抵抗能力。例如，在巴西的一项长达 12 年

对 350 种不同酿酒酵母菌株筛选实验中发现，

一些来自发酵环境的菌株具有更好的生长优势

和耐受效果，在以甘蔗为原料进行乙醇生产的

工厂中分离的一株酿酒酵母 PE-2 与一株商业化

酵母菌株 CEN.PK113-7D 相比，可以在含有   

105 mmol/L 乙酸的 pH 小于 3 的培养条件下具

有更好的酸耐受效果[51-52]。 

3.2  菌株的改造途径 

3.2.1  传统菌株改造途径 

传统的菌株改造途径包括诱变育种、驯化、

杂交、原生质体融合等[53]。这些传统育种手段

共同的特点是通过基因组的随机突变或随机重

组，以酸胁迫作为筛选手段，最终获得酸耐受

性提高的菌株。运用传统菌株改造方法，虽然

改造过程的随机性较大，筛选过程费时费力，

但是菌株一般是通过提升了酸胁迫的某种耐受

机制而达到抗酸水平提高的效果。例如 Almario

等利用驯化逐步提高乙酸、糠醛等抑制剂的浓

度，使菌株在乙酸中的存活率提高 12%[54]，通

过进一步分析发现细胞壁、脂类代谢和 ATP 酶

相关基因表达水平均有所提高，说明参与 ATP

合成的相关酶类以及构建细胞壁、细胞膜组成的

蛋白在驯化的过程中发生了改变。 

3.2.2  基因工程和代谢工程改造 

近年来，随着对各类微生物耐酸胁迫机制

研究的深入，通过基因工程、代谢工程等技术

手段改造工业微生物得到了快速的发展，结合

微生物的酸胁迫的耐受机制，通过过表达或敲

除与酸耐受机制相关的关键基因，使菌株的耐

酸水平得到一定水平的提高。如表 2 所示，例

如 Abdullah 等利用热休克蛋白对蛋白保护和修

复的机制，在乳酸菌 NZ9000 中异源表达大肠杆

菌的 dnaK 蛋白，提高了其对乳酸的耐受水   

平[56]。又如，Zhang 等利用细胞膜组分改变对

酸胁迫的影响，通过插入 cup1 基因破坏水-甘油

跨膜通道蛋白编码的 fps1 基因，使改造菌株与

对照菌株相比，在乙酸耐受水平和乙醇产量上

均有所提高[57]。Wei 等通过在酿酒酵母 SR8 菌

株中引入乙酸降解通路和木糖还原酶-木酮糖脱 
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表 2  利用工业微生物耐酸机制进行的人工改造 

Table 2  Examples of improving industrial microorganisms acid stress resistance by artificial modification 

Mechamisms Strategies Performances References

F1-F0 ATPase Overexpression of AtMtATP6 
Increased the resistance to pyruvic acid 
stresses of S. cerevisiae 

[55] 

Protein protection and  
repairmen 

Heterologous expression of E. coli 
dnaK 

The maximum biomass of L. lactis 
increased 1.44-fold in the presence of 
0.5% lactic acid 

[56] 

Cell membrane 
modification 

Disruption of FPS1 
Increased cell growth and ethanol yield 
of S. cerevisiae under acetic acid stress 

[57] 

Introducing exogenous  
biosynthetic pathway 

Heterologous expression of E. coli 
gshA and gahB 

Significantly increased survival rate of 
L. lactis when challenged at pH 4.0 

[58] 

Introducing exogenous  
biosynthetic pathway 

Combining a NADH-consuming  
acetate consumption pathway and  
an NADH-producing xylose  
utilization pathway 

Reduced the toxicity of acetic acid of S. 
cerevisiae 

[59] 

 

氢酶通路，使酿酒酵母可以同时利用木糖和乙

酸代谢产生乙醇，从代谢通路和整体水平调控

的角度降低乙酸对酿酒酵母的毒性[59]。 

3.2.3  系统生物学和合成生物学改造 

利用简单的基因工程和代谢工程操作对于

多基因决定的性状难以实现理想的效果，此外

仅过表达或敲除某几个基因可能引起代谢网络

的紊乱[60]。因此，利用系统生物学和合成生物

学的方法，从整体水平对生物系统进行系统的

定量和定性分析，以序列模块化和元件化进行

组装的设计思路，并且结合耐酸胁迫的几种耐

受机制入手，从整体水平对工业微生物进行系统

而程序化的改造将是未来发展的方向与重点。 

目前国内外有多个研究小组已着手将来源

于不同微生物的、能够响应酸胁迫的调控元件

和能够提高抗酸性能的功能元件加以整理归

纳，通过人工设计构建成抗酸器件，利用系统

生物学的技术方法在模式底盘微生物和工业底

盘微生物中进行抗酸性能、底盘适应性等评估，

最终形成标准化的抗酸元器件库，从而为研究

菌株的抗酸性能及改造途径提供重要指导[10]。 

4  展望 

经济与社会的可持续发展对于生物发酵产

业提出了越来越高的环保与能耗要求，提高包

括耐酸性能在内的工业菌株逆境耐受能力，对

于发酵行业的节能减排降耗、生产水平提升与

工艺革新具有重大意义。 

一方面，传统的菌株改造技术将继续为工

业界提供相对简单易行的工业菌株抗逆性能改

造手段。另一方面，更精细化的各种改造方法

的不断发展与普遍运用，使得对于各种类型菌

株的抗逆机制的研究与改造越来越深入，而基

于抗逆机制的生物信息学预测、基于宏基因组

技术的功能基因获取、基于自动化平台的高通

量筛选和快速发展的合成生物学技术为自然抗

逆元器件的大规模挖掘与评估、人工抗逆元器

件的设计、组装与优化奠定了技术基础，必将
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促使工业菌株得到更高效的抗逆改造。 

在我国，有关工业微生物菌株酸胁迫改造

正在进行，并随着精细化改造的应用而快速发

展。运用系统生物学和合成生物学技术手段对

菌株酸胁迫抗性进行改造，还需重点研究抗逆

元器件与底盘微生物的适配性，抗逆元器件对

于逆境胁迫问题的精确与可控响应，以及抗逆

性能与生产性能的协调与平衡等课题，这些研

究对于标准抗逆元器件在工业菌株中的应用具

有重要意义。 

可以预期，随着研究的深入，将会更有效

地探明菌株酸胁迫关键基因信息及酸胁迫过程

菌株调控的整体动态变化，为构建出更能适应工

业生产条件的菌株提供理论依据和实践指导。 
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