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平台化学品短链支链脂肪酸和短链支链醇的微生物代谢工程 
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摘  要：短链支链脂肪酸和短链支链醇均为重要的平台化学品，是合成多种高附加值产品的前

体物质，市场需求巨大。目前两者的生产主要是利用基于石化原料的化学合成法。化学合成法

存在着严重依赖化石燃料、反应效率低以及极易造成环境污染等缺点。微生物代谢工程的快速

发展为这些平台化学品的生产提供了一条极具潜力的生物合成路线。利用微生物代谢工程技术

构建生产这些平台化学品的微生物细胞工厂具有绿色清洁、可持续发展和经济效益好等独特优

势。本文系统综述了近年来微生物代谢工程技术在短链支链脂肪酸和短链支链醇合成方面的研

究进展，包括所涉及的宿主菌株、关键酶、代谢途径及其改造等，并探讨了未来的发展前景。 
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Advances in metabolic engineering for the microbial production of 
short branched-chain fatty acids and short branched-chain alcohols 

YU Ai-Qun*  PANG Ya-Ru  HU Zhi-Hui  XIAO Dong-Guang 

(State Key Laboratory of Food Nutrition and Safety, Key Laboratory of Industrial Fermentation Microbiology of Ministry 
of Education, Tianjin Key Laboratory of Industrial Microbiology, College of Biotechnology, Tianjin University of Science 

and Technology, Tianjin 300457, China) 

Abstract: Short branched-chain fatty acids and short branched-chain alcohols (SBCFAs and SBCAs, C4−6) 
serve as versatile platform chemicals for the chemical industry. They are commonly used as starting 
materials or building blocks to produce a wide range of valuable end products in chemical, food and 
pharmaceutical industries. Therefore, there is a huge demand for such platform chemicals in the global 
market. Currently, SBCFAs and SBCAs are predominantly produced through traditional chemical synthesis. 
However, these chemical conversion processes are heavily dependent on fossil fuels and always lead to 
serious environmental pollution. Moreover, the efficiency of these processes is often low. Recently, rapid 
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developments in metabolic engineering of microbes provide a promising alternative to produce these 
platform chemicals. These bio-based manufacturing systems using microbial cell factories will help move 
the industrial production of SBCFAs and SBCAs towards more sustainable, environmentally friendly and 
economically competitive. Here, we reviewed the current status of metabolic engineering of microbes that 
produce SBCFAs and SBCAs including microbial hosts, key enzymes, metabolic pathways and engineering 
of SBCFA/SBCA biosynthesis. Furthermore, key challenges and future perspectives were discussed. 

Keywords: Short branched-chain fatty acids, Short branched-chain alcohols, Platform chemicals, 
Metabolic engineering 

短 链 支 链 脂 肪 酸 (Short branched-chain fatty 

acids，SBCFAs)是指链长在 4−6 个碳原子且碳骨架上

含有一两个支链(主要是甲基)的脂肪酸。短链支链醇

(Short branched-chain alcohols，SBCAs)是指链长在

4−6 个碳原子且碳骨架上含有一两个支链(主要是甲

基)的醇类化合物。由于短链支链脂肪酸和短链支链

醇分别含有活性官能团羟基(−OH)和羧基(−COOH)，

因此它们可以作为重要的化学合成前体，被广泛应

用于化工、食品和医药等领域[1]。以这两种平台化合

物为原料可以制备合成一系列具有高附加值的产

品，如燃料、材料、香料、药品及精细化学品等。

因此，国内外市场对于短链支链脂肪酸和短链支链

醇的需求正在不断扩大，预计 2020 年异丁酸和异丁

醇的全球市场规模将分别超过 3 亿和 10 亿美元。 

短链支链脂肪酸和短链支链醇的工业生产目前

主要是通过化学合成法实现的。然而，传统的化学

合成法存在诸多弊端，例如需要采用高温、高压条

件和昂贵的催化剂，而且生产设备复杂、原料利用

率低、环境污染严重。例如，异丁醇主要的生产方

法是在镍的催化下由异丁醛加氢而得，异丁酸主要

的生产方法是由异丁醇氧化而得；在生产过程中都

要消耗大量的能源，同时产生废气、废水等污染

物。近些年来，利用微生物代谢工程技术生产短链

支链脂肪酸和短链支链醇已经成为一个研究热点。

相比化学合成法，这种生物转化法具有不需要消耗

化石燃料资源、反应条件温和、底物转化率高等优

点，是典型的对环境友好型清洁生产技术，因此具

有广阔的发展前景。本文系统总结了代谢工程技术

在微生物法生产短链支链脂肪酸和短链支链醇中的

应用，包括所涉及的宿主菌株、关键酶和代谢途

径，尤其重点介绍了代谢网络改造思路。最后，本

文展望了利用代谢工程技术构建短链支链脂肪酸和

短链支链醇生产菌的未来发展趋势。 

1  短链支链脂肪酸和短链支链醇的生物合
成途径 

1904 年，德国生化学家 Felix Ehrlich 首次分离

纯化得到支链氨基酸——异亮氨酸并确定了其分

子结构。随后，Ehrlich 推测 2-甲基-1-丁醇(短链支

链醇)来自于前体物质 L-异亮氨酸(支链氨基酸)的

分解代谢。接下来，科学家们用一系列实验证明

了 Ehrlich 所作出的预测是正确的[2-4]。因此，在酿

酒酵母(Saccharomyces cerevisiae)中首先发现的由

支链氨基酸生成短链支链脂肪酸和短链支链醇的

代谢途径就被命名为 Ehrlich 途径(图 1)。在 Ehrlich

途径中，支链氨基酸[异亮氨酸(Isoleucine)、亮氨

酸(Leucine)和缬氨酸(Valine)]首先通过转氨基作用

被 转 化 成 相 应 的 α- 酮 酸 [3- 甲 基 -2- 氧 代 戊 酸

(2-Keto-3-methylvalerate) 、 4- 甲 基 -2- 氧 代 戊 酸

(2-Ketoisocaproate) 和 3- 甲 基 -2- 氧 代 丁 酸

(2-Ketoisovalerate)]；然后，这些 α-酮酸经脱羧基

作 用 生 成 相 应 的 醛 类 [2- 甲 基 正 丁 醛

(2-Methylbutanal) 、 异 戊 醛 (Isopentanal) 和 异 丁 醛

(Isobutanal)]；最后，这些醛类被氧化成相应的短链

支链脂肪酸[2-甲基丁酸(2-Methylbutyrate)、异戊酸

(Isovalerate)和异丁酸(Isobutyrate)]，或者被还原成短

链支链醇[2-甲基-1-丁醇(2-Methylbutanol)、异戊醇

(Isoamyl alcohol)和异丁醇(Isobutanol)][5]。 

目前，酿酒酵母 Ehrlich 途径中的 3 步反应以

及催化这 3 步反应的关键酶已被研究得较为清楚，

3 种关键酶分别为转氨酶、脱羧酶、醇脱氢酶/醛脱

氢酶。在酿酒酵母中发现至少存在 4 个酶能够行使 
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图 1  酿酒酵母的 Ehrlich 途径[5] 
Figure 1  Ehrlich pathway of Saccharomyces cerevisiae[5] 

 

支链氨基酸转氨酶的功能，催化 Ehrlich 途径中的

第 1 步反应(转氨作用)。这 4 个酶分别为 Bat1p (又

称为 Twt1p 或 Eca39p)、Bat2p (又称为 Twt2p 或

Eca40p)、Aro8p 和 Aro9p。其中，Bat1p 和 Bat2p

为支链氨基酸转氨酶。Bat1p 存在于线粒体中，该

酶在对数生长期内表现为快速表达并大量积累，

进入稳定期后其表达受到抑制；而 Bat2p 位于细胞

质中，该酶在对数生长期内并不合成，进入稳定

期后才开始合成并大量积累[6-7]。与 Bat1p 和 Bat2p

相比，Aro8p 和 Aro9p 具有更广泛的底物特异性，

比如它们同时还具有芳香族氨基酸转氨酶的功  

能[8]。目前在酿酒酵母中发现至少存在 5 个酶能够

行使 α-酮酸脱羧酶的功能，催化 Ehrlich 途径中的

第 2 步反应(脱羧作用)。这 5 个酶分别为 Aro10p、

Thi3p、Pdc1p、Pdc5p 和 Pdc6p，焦磷酸硫胺素作

为这些脱羧酶的辅酶参与 α-酮酸的氧化脱羧反

应。Pdc1p、Pdc5p 和 Pdc6p 同时还具有丙酮酸脱羧

酶的功能[9-12]。其中，Aro10p、Pdc1p、Pdc5p 和

Pdc6p 存在于细胞质中；Thi3p 则既存在于细胞核

中，也存在于细胞质中；Thi3p 在 4-甲基-2-氧代戊

酸的脱羧过程中起到了主要作用；Pdc1p、Pdc5p

和 Pdc6p 被证实均具有 3-甲基-2-氧代丁酸脱羧酶的

活性；Aro10p、Thi3p、Pdc1p、Pdc5p 和 Pdc6p 被

证实均能够行使 3-甲基-2-氧代戊酸脱羧酶的功能。

目前在酿酒酵母中发现至少存在 15 个醇脱氢酶和  

6 个醛脱氢酶，催化 Ehrlich 途径中的第 3 步反应(氧

化还原作用)。其中，在正常培养条件下，Ehrlich 途

径中醇脱氢酶的活性显著高于醛脱氢酶的活性[13]；

以葡萄糖为限制性底物时，Ehrlich 途径中醛脱氢酶

的活性则显著高于醇脱氢酶的活性[14-15]。醇脱氢酶

分别为 Adh1p、Adh2p、Adh3p、Adh4p、Adh5p、

Adh6p、Adh7p、Sfa1p、Aad3p、Aad4p、Aad6p、

Aad10p、Aad14p、Aad15p 和 Aad16p；醛脱氢酶分

别 为 Ald1p 、 Ald2p 、 Ald3p 、 Ald4p 、 Ald5p 和

Ald6p；这些酶在 Ehrlich 途径中的具体地位目前尚

不明确[16-18]。短链支链脂肪酸和短链支链醇合成

后，一部分可以通过单纯扩散的方式由细胞内分泌

到细胞外。Pdr12p 是一类 ATP 依赖型膜转运蛋白，

它被证实参与了短链支链脂肪酸由细胞内分泌到细

胞外的过程[19]，War1p 被证实参与了 PDR12 基因的

转录激活[20]。然而到目前为止，还没有任何关于短

链支链醇转运蛋白的报道。 
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2  短链支链脂肪酸和短链支链醇的代谢工
程应用实例 

由于市场对于短链支链脂肪酸和短链支链醇

的需求日益增加，因此开发生产短链支链脂肪酸

和短链支链醇可再生的生物合成法(微生物合成法)

来补充甚至代替原有的化学合成法就具有重要的

理论意义和应用价值。近年来，代谢工程研究发

展迅速，已经成为生命科学领域一个新的研究热

点。代谢工程是指有目的性的对细胞代谢途径和

代谢网络进行改造，从而实现对细胞代谢过程的

定向干预。代谢工程的主要目的是提高原有细胞

生产特定目的产物的能力或者构建生产特定目的

产物(天然或非天然产物)的全新的细胞工厂。利用

代谢工程技术对特定微生物的代谢途径进行改

造，研究者们已经成功实现了短链支链脂肪酸和

短链支链醇的异源合成(表 1)。短链支链醇属于高

级醇类，同时还可以用作生物燃料。由于生物能

源的开发成为近些年来国内外的研究热点，所以 

更多的研究集中在短链支链醇的生产上。基于生 

物质资源的平台化学品制造正在成为一个新的研究

热点，所以势必很快会有更多相关研究成果出现。

现将该方向的最新进展和研究思路进行举例介绍。 

大肠杆菌(Escherichia coli)是第一个被改造以

生产短链支链醇的微生物底盘细胞，也是利用代

谢工程手段所构建的短链支链醇微生物细胞工厂

中目前产量最高的工程菌株(表 1)。由于大肠杆菌

缺少 α-酮酸脱羧酶(催化 Ehrlich 途径的第 2 步反应)

和醇脱氢酶(催化 Ehrlich 途径的第 3 步反应)，因此

并不具有完整的 Ehrlich 途径。要生产短链支链

醇，就需要利用代谢工程技术对其代谢途径进行

改造。2008 年，Atsumi 等[35]在大肠杆菌中引入 α-

酮酸脱羧酶和醇脱氢酶，最终成功合成了短链  

支链醇(异丁醇、2-甲基-1-丁醇和异戊醇)。研究 

者分别选择了 5 种不同来源的 α-酮酸脱羧酶，包 

括酿酒酵母的 Pdc6p、Aro10p 和 Thi3p，乳酸乳  

球菌(Lactococcus lactis)的 2-酮异戊酸脱羧酶 

 

表 1  合成短链支链脂肪酸和短链支链醇的微生物细胞工厂 
Table 1  Examples of SBCFAs and SBCAs produced by metabolically engineered microorganisms 

产物 

Chemical 

宿主 

Organism 

产量 

Titer (g/L) 

参考文献 

References 

Isobutanol E. coli 50.00 [21] 

Isobutanol S. cerevisiae 1.62 [22] 

Isobutanol B. subtilis 2.62 [23] 

Isobutanol C. cellulolyticum 0.66 [24] 

Isobutanol G. thermoglucosidasius 0.60 [25] 

Isobutanol C. thermocellum 5.40 [26] 

Isobutanol S. elongatus PCC7942 0.45 [27] 

Isobutanol R. eutropha 0.85 [28] 

Isoamyl alcohol S. cerevisiae 0.56 [29] 

Isoamyl alcohol C. glutamicum 2.76 [30] 

Isoamyl alcohol E. coli 1.28 [31] 

Isoamyl alcohol R. eutropha 0.57 [28] 

2-Methyl-1-butanol S. cerevisiae 0.16 [29] 

2-Methyl-1-butanol E. coli 1.25 [32] 

2-Methyl-1-butanol C. glutamicum 0.37 [30] 

2-Methyl-1-butanol S. elongatus PCC7942 0.20 [33] 

Isobutyrate S. cerevisiae 0.07 [34] 

Isovalerate/2-methylbutyrate S. cerevisiae 0.32 [34] 
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(2-Ketoisovalerate decarboxylase，KIVD)和丙酮丁

醇梭状芽孢杆菌(Clostridium acetobutylicum)的丙酮

酸脱羧酶(Pyruvate decarboxylase，PDC)，以及来

自 酿 酒 酵 母 的 醇 脱 氢 酶 A d h 2 p 。 结 果 证 明 ，

KIVD、Aro10p 和 Pdc6p 均能表现出支链 α-酮酸脱

羧酶的活性，其中 KIVD 的酶活性最强；再加上醇

脱氢酶 Adh2p 的作用，能够将 α-酮酸(3-甲基-2-氧

代丁酸，3-甲基-2-氧代戊酸，4-甲基-2-氧代戊酸)

分别转化生成相应的短链支链醇(异丁醇，2-甲   

基-1-丁醇，异戊醇)；PDC 只能特异性地行使 3-甲

基-2-氧代丁酸脱羧酶的功能且活性较低(异丁醇产

量低)；而 Thi3p 并未能在大肠杆菌中表现出任何

支链 α-酮酸脱羧酶的活性。紧接着，研究者以共

表达 KIVD 和 Adh2p 的大肠杆菌工程菌株作为研究

对象，考察了在其培养基中外源添加 α-酮酸对于

短链支链醇终产量的影响。结果发现，外源添加

α-酮酸能够显著提高相应短链支链醇的产量。这就

说明 α-酮酸是合成短链支链醇的关键中间体，引

导代谢流更多地流向中间产物 α-酮酸，有望进一步

提高菌株合成短链支链醇的能力(图 2)。为了推动

代谢流流向 3-甲基 -2 -氧代丁酸，大肠杆菌的

ilvIHCD 基因簇被过表达，结果证明 3-甲基-2-氧代

丁酸合成量的增加导致终产物异丁醇的产量提高

了 5 倍。竞争性基因 adhE (Aldehyde-alcohol 

dehydrogenase gene，醛/醇脱氢酶基因)、ldhA 

(Lactate dehydrogenase A gene，乳酸脱氢酶 A 基

因)、frdAB (Fumarate reductase gene，延胡索酸还

原酶基因)、fnr (Regulatory gene for fumarate and 

nitrate reduction，延胡索酸和硝酸盐还原调控基

因)、pta (Phosphate acetyltransferase gene，磷酸转

乙酰酶基因)被敲除后，能够进一步增大流向 3-甲

基-2-氧代丁酸的代谢流，异丁醇产量也得到进一

步增加。用来自枯草芽胞杆菌(Bacillus subtilis)的

alsS (Acetolactate synthase gene，乙酰乳酸合酶基 

 
 

 

图 2  代谢工程技术改造微生物合成短链支链脂肪酸和短链支链醇的代谢途径 
Figure 2  Overview of metabolic pathways that lead to the production of SBCFAs and SBCAs in engineered microbes 
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因)取代大肠杆菌内源的 ilvIH (Acetolactate synthase 

3 gene，乙酰乳酸合酶 3 基因)后，进一步提高了异

丁醇的产量。通过这些策略，大肠杆菌中异丁醇

的最高产量达到 22 g/L[35]。随后，Liao 研究组利用

代谢工程策略分别进一步增加了前体物 3-甲基-2-

氧代戊酸和 4-甲基-2-氧代戊酸的产量，将终产物

2- 甲 基 -1- 丁 醇 和 异 戊 醇 的 产 量 分 别 提 高 到      

1.25 g/L[32]和 1.28 g/L[31]。 

2011 年，Li 等将异源的 Ehrlich 途径(KIVD 和

Adh2p)引入到枯草芽胞杆菌底盘细胞中，实现了

异 丁 醇 的 异 源 合 成 。 内 源 基 因 alsS 、 ilvC 

(Ketol-acid reductoisomerase gene，乙酮醇酸还原异

构酶基因)、ilvD (Dihydroxyacid dehydratase gene，

二羟酸脱水酶基因)被过表达，因此前体物 3-甲  

基-2-氧代丁酸的产量得以增加，异丁醇的终产量

达到 2.62 g/L[23]。2012 年，Li 等在真养罗氏菌

(Ralstonia eutropha)中引入了 Ehrlich 途径的相关基

因，从而构建了由二氧化碳转变生成异丁醇和异

戊醇的代谢途径。通过过表达 alsS、ilvCD、kivd、

yqhD (Aldehyde reductase gene，醇脱氢酶基因)以

及敲除 phaC1AB1 基因簇(负责聚三羟基丁酸酯的

合成)后，异丁醇和异戊醇的产量分别为 846 mg/L

和 570 mg/L[28]。 

与以上表达宿主不同，酿酒酵母具有完整的

Ehrlich 途径，因此本身具备催化支链氨基酸代谢

生成短链支链脂肪酸和短链支链醇的能力。2012

年，Kondo 等以酿酒酵母作为研究对象进行了异丁

醇的生产。研究组选择了 3 种不同来源的 α-酮酸脱

羧酶，包括酿酒酵母的 Aro10p、Thi3p 以及来自乳

酸乳球菌的 KIVD。选择了酿酒酵母的 6 个醇脱氢

酶 ， 包 括 Adh1p 、 Adh2p 、 Adh5p 、 Adh6p 、

Adh7p、Sfa1p。组合过表达的结果证明，当 KIVD

与 Adh6p 同时过表达后，异丁醇的产量最高。由

此可见，异源 KIVD 的酶活性高于来自酿酒酵母内

源的 α-酮酸脱羧酶的活性。 

在大肠杆菌中，KIVD 同样表现为酶活性最

强。这就说明，未来如需在其他宿主菌株中构建

异源 Ehrlich 途径时，来自乳酸乳球菌的 KIVD 是

催化 Ehrlich 途径第 2 步反应最理想的候选脱羧酶。

在此基础上，研究者们过表达了 ILV2 (Acetolactate 

synthase gene ， 乙 酰 乳 酸 合 酶 基 因 ) 并 敲 除 了

PDC1 来增加前体物 3-甲基-2-氧代丁酸的产量，

以增强终产物异丁醇的生产。通过这些策略，异

丁醇的终产量达到 143 mg/L，比原始野生型菌株

产量提高近 13 倍[36]。2013 年，Matsuda 等在过表

达 kivd、ADH6 和 ILV2 的基础上，继续敲除了

LPD1 (Dihydrolipoyl dehydrogenase gene，二氢硫

辛酸脱氢酶基因)以增加胞内丙酮酸的含量，并且过

表达了 MAE1 (Malate dehydrogenase gene，苹果酸

脱氢酶基因)以增加辅酶 NADPH 的含量。通过这

些 策 略 ， 异 丁 醇 在 酿 酒 酵 母 中 的 积 累 量 达 到   

1.62 g/L ， 这 说 明 增 加 前 体 物 丙 酮 酸 和 辅 酶

NADPH 的积累有助于将代谢流导向目标产物短链

支链醇[22]。2015 年，Yu 等通过过表达 BAT1 (转氨

酶基因)、ARO10 (α-酮酸脱羧酶基因)、ALD2 (醛

脱氢酶基因)和 ALD6 (醛脱氢酶基因)，同时敲除

ADH6 (醇脱氢酶基因)后，酿酒酵母中短链支链脂

肪酸(2-甲基丁酸、异戊酸、异丁酸)的总产量提高

了 31 倍，达到 387.4 mg/L。这也是第一篇利用代

谢工程技术提高微生物中短链支链脂肪酸产量的

报道[34]。值得注意的是，强化酿酒酵母 Ehrlich 途

径的第一步反应(过表达转氨酶基因 BAT1)，同样

能够显著提高终产物短链支链脂肪酸的产量。而

且作者成功验证了强启动子替换技术在提高酿酒

酵母短链支链脂肪酸产量方面的显著作用；同时

证明了对于含有多步反应的 Ehrlich 途径，基因的

组合过表达是提高产物产量的有效策略，这与

Kondo 的实验结论一致[36]。同时，研究者发现过

表达转运蛋白 Pdr12p 后，短链支链脂肪酸由胞内

分泌到胞外的速度明显提高，后续可以利用蛋白

质定向进化手段进一步提高该转运蛋白的效率和

特异性。 

3  结语和展望 

由此可见，短链支链脂肪酸和短链支链醇的
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合成途径——Ehrlich 途径已经在不同底盘细胞中

成功实现了同源或异源重构。目前利用代谢工程

技术生产短链支链醇的研究主要集中在大肠杆

菌、枯草芽孢杆菌和酿酒酵母等模式菌株中，但

是代谢工程技术应用在短链支链脂肪酸生产的研

究报道还不多见，有待于进一步开展。 

虽然 Ehrlich 途径已经在多种微生物宿主细胞

中实现了异源表达，但总的来说，短链支链脂肪

酸和短链支链醇在所构建的微生物细胞工厂中的

产量还远没有达到工业化生产的要求。一方面，

为短链支链脂肪酸和短链支链醇的生物合成寻找

新的代谢途径以及新的、更理想的宿主菌株将是

一个很好的研究方向，期望借此可以找到代谢通

路与微生物宿主之间的最大兼容性。其次，代谢 

工程技术的革新是进一步提高微生物细胞工厂中

短链支链脂肪酸和短链支链醇产量的基础。当

前，短链支链脂肪酸和短链支链醇的生产主要还

是依赖于传统意义上的代谢工程，即针对生物体

特定代谢途径的改造，目前成功运用的代谢工程

策略，包括通过基因过表达引导代谢流更多更快地

流向目的产物积累的方向，通过多基因协同作用来

实现目的产物产量最大化，通过基因敲除来降低或

切断支路代谢途径，通过过表达特异性转运蛋白来

促进代谢产物由胞内分泌到胞外以及辅因子工程

策略，这些策略的综合应用已经在一定程度上提

高了短链支链脂肪酸和短链支链醇的产量。未来

的代谢工程技术需要更注重利用特定代谢途径之

间的关系来控制胞内代谢流的流向。利用基因组

学、转录组学、蛋白质组学、代谢组学和代谢流

组学等多组学技术，帮助我们更深入了解微生物

宿主细胞中复杂的代谢网络、基因调控网络、蛋

白质相互作用网络和信号传导网络。这些基础理

论知识的获得势必将极大推动短链支链脂肪酸  

和短链支链醇代谢工程技术的快速发展和广泛  

应用。 

最后，Ehrlich 途径中相关基因的表达调控机制

尚不明确，因此需要分别在转录水平、转录后水平、

翻译水平和翻译后水平进一步研究 Ehrlich 途径的

精细调控。对 Ehrlich 途径中相关酶三维结构的解

析，将有助于了解各个酶的催化作用机理。目前，

研究者们把酿酒酵母中 Ehrlich 途径的功能认定为

只是生产杂酸(如短链支链脂肪酸)和杂醇(如短链

支链醇)，因此 Ehrlich 途径在整个代谢网络中的具

体功能和地位目前尚不清楚，有待于进一步阐明。

以上这些问题的解决能够帮助我们更理性地设计

和利用代谢工程技术改造微生物，以提高短链支链

脂肪酸和短链支链醇的产量，也为最终实现利用微

生物细胞工厂大规模工业化生产短链支链脂肪酸

和短链支链醇提供重要的理论指导。 
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