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摘　要：Sigma 因子分为两大类，分别为 σ70 家族和 σ54 家族。σ70 家族的基础 sigma 因子，一般指导基因转录、

应激反应、细胞发育以及辅助代谢，而 σ54 家族参与细菌的氮和碳水化合物代谢、生物膜形成等。近年来

研究发现，宿主体内的 sigma 因子可通过调节基因表达来响应外界环境的改变、细胞发育信号以及指导生

物代谢的合成；并且还发现原核生物有抗 -sigma 因子和抗 - 抗 sigma 因子存在。一些微生物体内的 sigma70
因子能调控其抗生素、激素或某些代谢产物的产生，指导细胞耐酸、耐高渗或耐高温等胁迫条件，还能增

强微生物的生长能力；sigma54 因子通常也能调节生物体代谢途径及氮源利用，参与生物固氮调控等。为

了揭示 sigma 因子在高效调控生物多功能方面的研究成果，现对 sigma 因子及相关因子的结构特点、作用

机制、生物多功能以及 sigma 因子调控固氮功能等方面进行阐述。
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Abstract: Sigma factors are divided into two families: σ70 and σ54. The family σ70 generally guides the gene 
transcription, stress response, cell development and auxiliary metabolism. The family σ54 is involved in bacterial 
nitrogen and carbohydrate metabolism, biofilm formation. In recent years, the gene expression in response to the 
environmental changes, the cell development signal, and the synthesis of biological metabolism regulated by the 
sigma factors in the host have been found. Furthermore, there are anti-sigma and anti-anti sigma factors in 
prokaryotes. The sigma70 factor in some microbes regulates the production of antibiotics, hormones or metabolites, 
guides cells to respond to tolerate acid, hypertonic or high temperature stress conditions, and enhances the growth 
of microorganisms. The sigma54 factor can also regulate biological metabolic pathways and nitrogen source 
utilization, participate in biological nitrogen fixation regulation and so on. The mechanism, structure, bio-function, 
related factors of sigma factors and the regulation of nitrogen fixation by sigma factors will be elaborated in this 
review in order to reveal the research progress of sigma factors in the efficient regulation of bio-function.
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Sigma 因子 (σ 因子，σ factor) 是 RNA 聚合酶

(RNA polymerase, RNAP) 全酶的固有组分，能可逆

地与 RNAP 核心酶的活性催化位点结合，从而组成

RNAP 全酶。微生物体内的 sigma 因子可分为两大

类，分别为 σ70 家族和 σ54 家族，并且各具特征和特

有功能。Sigma 因子对转录起始的作用是基于其参

与形成 RNAP 后特异性识别并结合启动子共有序

列，从而达到对相关基因的调控；而未结合 sigma
因子的核心酶无法启始 DNA 合成。当 sigma 因子参

与形成全酶后，活性会立即恢复并促进合成的进行 [1]。

Schnider 等 [2] 将荧光假单胞菌 (Pseudomonas 
fluorescens) 的 RpoD 基因整合到具有强启动子的质

粒上，导入细菌体内后发现其产生的抗生素 Plt 产
量提高了 7 倍。此外，通过敲除荧光假单胞菌

RpoS 基因，发现其相应代谢产物——吩嗪 -1- 羧酸

产量较野生菌株提高 5 倍左右 [3]。由此可见，利用

强启动子合成基础 sigma 因子能够高效促进生物合

成。此外，Oliveira 等 [4] 在研究固氮菌时发现铵抑

制 NifA 蛋白活性后，降低了 sigma54 与 NifA 的结

合效率，从而形成胁迫效应，说明 sigma 因子对固

氮菌的生存能力起到一定的调节作用。生物固氮作

为固氮菌特有的生物功能，其对于工农业生产具有

重要的意义，而 sigma 因子提高固氮菌固氮酶活性

的研究还鲜有报道。因此，本文对 sigma 因子的结

构特点、作用机制、相关因子和生物功能进行综述，

并对 sigma 因子提高固氮能力等方面做出展望。

1　Sigma因子的分类及其结构特征

1.1　Sigma因子的分类

微生物体内的 sigma 因子是一个大家族，通过

该因子的序列分析鉴定，可将其分为两大类，它们

分别是 sigma70 因子和 sigma54 因子，又称为 σ70

家族和 σ54 家族。

大多数 sigma 因子属于 σ70 家族，依其基因结

构与功能，可将该家族分成四个系统发生组 [5]。第

一个系统发生组是由主要 sigma 因子组成的基础

sigma 因子 [6]，主要是负责生物体内大部分基因的

转录，又被称为全局调控因子，例如大肠杆菌

(Escherichia coli) 的 RpoD[7]。相关研究证明，所有

的原核生物都只有一个基础 sigma 因子 [8]，由

RpoD 基因编码 [9]。第二种 sigma 蛋白对于细菌细

胞生长是不必要的，称为非必需 sigma 因子 [10]，它

与主要 sigma 因子的 DNA 结合区氨基酸序列具有

高度相似性，可能识别相似的启动子序列 [8]，如沙

门氏菌属 (Salmonella sp.) 的 RpoS[11]。第三类为选

择性 sigma 因子，可进一步分成多个功能相关蛋白

簇，从而能选择性地调控基因转录，响应一些特殊

的环境压力，如高温、高渗、重金属离子等。例如

枯草芽孢杆菌 (Bacillus subtilis) 的 SigI [12]。最后一

组 sigma 因子为高度发散的胞外功能 sigma 因子

(ECF sigma factor)，其数量种类最多，约占家族的

60%。大多数成员响应来自胞质外环境的信号 [6]，

如枯草芽孢杆菌的 SigW 响应高温信号 [13] 以及假单

胞菌属 (Pseudomonas.) 的 AlgU 应对干燥和渗透压

的信号刺激 [14]。

另外一类少数 sigma 因子与大多数的 sigma 因

子差异甚大，它们属于 σ54 家族 [15]。其与 σ70 的结

构差异在于与核心酶的结合位点不同。该家族许多

成员在细胞的许多代谢过程中起着重要的作用，如

参与细菌的氮代谢、碳水化合物代谢、生物膜形成

以及运动性等 [16]。Sigma54 因子又称为 sigma N 因

子，由Garcia等 [17]在Salmonella typhimurium中发现，

之后 Helmann 等学者确定其为 RpoN 基因产物。

两类 Sigma 因子家族成员分类及其主要功能具

体见表 1。
1.2　Sigma因子的结构及其特征

每一类 sigma 因子的结构各具特征。在 σ70 家

族中，基于其序列同源性，可将其划分为 4 个区域，

每个区域执行着不一样的任务和功能 [5]。σ54 家族序

列和对基因的调控机理与 σ70 家族差异甚大。据了

解，未结合核心酶的 sigma54 因子也可特异识别

DNA 上的启动子 [25]。下面将具体介绍这两大家族

的相关结构与特点。Sigma70 家族成员的序列比对

显示，可将其进一步区分为亚结构域的 4 个保守区

域 ( 图 1)。其中，区域 1 的大部分只在基础 sigma
因子和非必需 sigma 因子中保守，该区域可能在抗

σ 因子的 DNA 结合活性中起作用 [26]。区域 2 是最

保守的区域，且可进一步分为 5 个子区域。区域 2.1
对与核心 RNAP 亚基的相互作用有重要影响，区域

2.2 提供一个带正电的残基，进而促进与模板链的

相互作用；区域 2.3 涉及 DNA 熔解。亚区域 2.4 则

与 DNA 结合紧密相关，它涉及识别 -10 启动子元件，

即位于转录起始点上游约 10 个核苷酸的区域 [27]，

其突变会改变与 -10启动子元件的特异相互作用 [28]。

区域 2.5 参与大肠杆菌启动子中位于 -14 和 -15 位

的核苷酸接触 [29]，而枯草芽孢杆菌中为 -16 启动子

共有序列 [30]。区域 3 和区域 4 均被分成 2 个子区域。

亚区域 3.1 包含螺旋 - 转角 - 螺旋 DNA 结合基序，
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较不保守的区域 3.2可能参与结合RNAP核心酶 [31]。

区域 4.1 在转录起始期间结合某些转录激活子，亚

区域 4.2 的突变影响 RNAP 全酶识别距离转录起始

点约 335 个核苷酸的启动子元件，因此其同样识别

启动子序列 [32]。

σ70 家族在功能上不同区域的线性分割揭示了

主要 σ 因子具有 3 个灵活连接的紧密结构域——σ2、
σ3 和 σ4 ( 图 1)，它们分别结合区域 2、3 和 4 [33]。

Sigma54 家族在结构上不同于 sigma70 家族，

基于其家族蛋白之间的同源性，可将其划分为 3 个

结构域 [34]( 图 2)。区域 I 是富含谷氨酰胺的结构域，

该区域包含了 25~50 个氨基酸；在该区域之后是一

个可变结构域——区域 II，通常含 60~110 个氨基酸，

决定 DNA 的开放 ；区域 III 位于 C 末端，约 400

个氨基酸，是三个区域当中最大的结构域，并含有

X 连接区 [35]。其中，区域 III 显示其交联 DNA 和

两个良好保守的基序 ( 亮氨酸拉链基序 )——螺旋 -
转角 - 螺旋 (HTH) 区和 RpoN 盒，两者均参与

sigma54 依赖性启动子区的识别 [36]。研究发现，两

个亮氨酸拉链基序有助于将聚合酶定位在 DNA 区

域附近。RpoN 盒含有一段具有 10 个氨基酸的保守

区——ARRTVAKYRE，即大肠杆菌 RpoN 的 363
和 383 位氨基酸之间区段，其附近的单点突变破坏

了 sigma54 结合 DNA 的能力 [37]，表明 RpoN 盒中

的保守区与结合 DNA 密切相关。

2　Sigma因子的作用机制

σ 因子是属于细菌 RNA 聚合酶结构中参与启

图1  Sigma70家族的结构特征[26]

图2  Sigma54家族的结构特征[15]

表1  Sigma因子家族成员分类及主要功能

家族种类 家族成员 主要功能 部分菌株 参考文献

σ70家族	 基础sigma因子 调控大部分基因转录 大肠杆菌Sig70	 [7]
	   链霉菌属HrdB	 [18]
	   芽孢杆菌属SigA	 [19]
	 非必需sigma因子 与主要sigma因子高度相似，识别 天蓝色链霉菌HrdA、C、D	 [20]
      启动子序列 假单胞菌属RpoS	 [21] 
	 可选择sigma因子 选择性调控基因转录，响应环境胁迫 大肠杆菌RpoH	 [22]
      (热激、饥饿、高渗、重金属离子等) 枯草芽孢杆菌SigB	 [23]
	 胞外功能sigma因子 调控某些细胞代谢及响应胞外环境信号 假单胞菌属AlgU	 [14]
      (干燥、渗透压信号、高温等) 枯草芽孢杆菌SigW、X、Y	 [13]
σ54家族 -	 调控细胞代谢、应激胁迫反应、生物 蜡样芽胞杆菌RpoN	 [16]
      膜形成、毒力反应、细胞运动活力 苏云金芽孢杆菌SigL	 [24]
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动子识别和转录的一类蛋白质，能促进转录起始，

主要发生在 RNA 聚合酶 -DNA 的结合或者是 RNA
合成开始阶段 [38]。已知核酸带正电，核心酶带负电，

在静电引力作用下，两者发生松弛的非特异性结合；

当 σ 因子与核心酶结合形成全酶，会使这种非特异

性结合的亲和系数明显下降，核酸与核心酶的结合

复合体在极短的时间内分离。这时，RNA 聚合酶

全酶能够与 DNA 上的启动子特异结合，RNA 的合

成便从正确的部位开始进行。当反应开始后，σ 因

子会先游离出来，剩下的核心酶则进行后续 RNA
链的延长反应，而游离的 σ 因子会参与下一次反应，

重新被利用，并确保下一次反应的顺利进行 [39]。

3　Sigma因子的生物功能研究

基于 sigma 因子家族的结构特征发现，每个成

员均具备其各自特有的功能作用。如 σ70 家族的基

础 sigma 因子，一般指导基因转录的进行；其他三

组因子则具以下三大类功能：应激反应、发育以及

辅助代谢 [6]。σ54 家族参与细菌的氮代谢、碳水化合

物代谢、生物膜形成等。近些年来，大量的研究结

果显示了 sigma 因子对于生物功能调控的重要性。

3.1　Sigma70家族功能研究

目前，将可再生生物质资源进一步转化为更高

价值产品是一个热点话题。有学者在低 pH 条件下

研究微生物敏感性时发现，微生物原料的酸水解以

及新陈代谢受到限制，后采用三步法，即随机插入

缺失链替换诱变 (random insertional-deletional strand 
exchange mutagenesis, RAISE) 来设计大肠杆菌全局

调控因子 RpoD 的组分，结果诱变后的 Mutant VII
在 pH 低至 3.17 时，其生长速率明显高于对照，且

耐酸性显著提高；此外，大肠杆菌基因中有 95 个

(2.1%) 被诱导，178 个 (4.0%) 被抑制，其核苷酸合成、

氨基酸利用等生物合成与代谢受到严重影响 [40]。可

见，RpoD 在大肠杆菌的生长中充当全局调控因子，

因此改善其酸耐受性。

自然环境中的细菌细胞会时常面临环境挑战，

如热、氧化剂或高渗性休克等胁迫 [41-42]。为解决

RpoE 和 RpoS 在响应高渗胁迫的基因表达变化的调

节中的疑问，Du 等 [43] 构建伤寒沙门氏菌 DrpoE/
DrpoS 双突变株，发现突变菌株在高渗透压浓度下

的标准培养基 (LB) 中生长时比野生型菌株生长更

慢，而在低渗透条件下突变菌株和野生型菌株的生

长无显著差异。并且在早期高渗条件下，肠炎沙门

氏菌血清型伤寒菌的 RpoS 响应高渗胁迫信号使其

耐受胁迫环境 [11] ；结果表明，RpoE 和 RpoS 对于

伤寒沙门菌对高渗环境的适应是很重要的。作为光

合菌的蓝细菌 (Cyanobacteria)，自然环境的各种

胁迫对其光合器官会有一定的破坏 [44]。Pollari 和
Tyystarvi [45] 将耐受葡萄糖的对照菌株和失活菌株

ΔsigB 在盐胁迫条件下培养。胁迫初期，对照组的

光饱和 PSII 活性降低了约 70%，而 ΔsigB 的活性

则减少了 80% 以上；随胁迫时间延长，对照组恢

复了初始 PSII 能力，但 ΔsigB 菌株仅部分恢复。因

此，sigB 基因与蓝细菌对盐胁迫的耐受能力息息相

关；其研究还发现，在盐胁迫中，实验组较对照组

产生更少的转录产物，说明 sigB 基因在蓝细菌的生

长代谢过程中起着重要的作用。

谢妙妙 [46] 通过构建 3 个 ECF 基因缺失突变鸭

疫里氏杆菌株，发现其在 H2O2、胆盐以及酸性胁迫

环境下的生长较野生型菌株慢，表明 ECF sigma 因

子对于 RA 致病菌在胁迫环境下的耐受能力具有关

键的调控能力，通过该手段可缓解该致病菌对家禽

的影响。此外，朱栋华等 [47] 研究发现荧光假单胞

菌 RpoS 的失活以及 RpoD 的过表达会提高抗生素

Plt、Phl、PCA 的产量，其中 RpoS 的失活会造成

抗生素Prn合成停止；而铜绿假单胞菌 (Pseudomonas 
aeruginosa) RpoD 的过表达会抑制类黏蛋白的产

生以及降低藻酸盐的合成 [48] ；牙龈卟啉单胞菌

(Porphyromonas gingivalis) 中 ECF 因 子 PGN-1740
和 PGN-0274 突变体菌株调控并增强生物膜形成 [49]；

阿维链霉菌 (Streptomyces avermitilis)sigma8 通过间

接压制表达簇位置的激活基因 aveR 来抑制阿维菌

素 ( 除虫菌素 ) 的产生，同时直接启动能编码 aveR
基因阻遏物的下游基因 sav-742 的转录 [50]。

3.2　Sigma54家族功能研究

σ54 家族在细菌中功能也是不可忽视的。研究

表明，枯草芽孢杆菌 SigL 参与调节冷休克适应、

许多氨基酸的分解代谢途径 [51]。近些年，有国内学

者研究发现，缺乏 SigL 编码基因的苏云金芽孢杆

菌 HD73 突变体在各种氮源中的生长能力相对于野

生型 HD73 菌株较弱，并通过生物信息学和功能测

定发现，HD73 突变体中的基因转录活性也有降

低 [24]。可见，SigL 对细菌的氮源利用具有一定的

调节功能。

Hayrapetyan 等 [16] 通过比较和分析在静态和厌

氧条件下的蜡状芽孢杆菌 (Bacillus cereus) 野生型、

无标记 RpoN 缺失突变体以及 RpoN 突变菌株的回

复株，发现突变体菌株的生长较野生型菌株受损显



胡　莉，等：Sigma因子高效调控微生物多功能研究进展第3期 289

著；有氧时影响相对较小；RpoN 突变体孢子数在

充气 48 h 后显著降低，并且在空气 - 液体界面处形

成附着于聚苯乙烯或不锈钢表面的生物膜丧失，表

明 RpoN 基因对蜡状芽孢杆菌耐低温厌氧条件、生

物膜形成以及生长代谢过程起到一定的调节和控制

作用。以上研究结果表明，微生物体内具有复杂多

样的代谢途径，同时有着相应的基因对其进行指导，

但往往也需要其他蛋白分子的协助才能维持生物代

谢的正常运行，而 sigma 因子就是不可或缺的一个

重要成分。

3.3　Sigma因子与生物固氮

生物固氮是依靠固氮菌固定大气中的氮气，

其耗能小以及有害副产物少，已被应用生产实践。

植物内生固氮菌长期或者周期性地定殖于宿主植物

体内，不会危害宿主植物，反而可以促进宿主生长

或协助宿主植物缓解生物或者非生物胁迫，并且其

固氮作用也被视为一类不可忽视的固氮体系 ；植物

内生固氮菌不仅可以为宿主植物提供氮肥，减少化

肥的使用和过度浪费，也可以协助宿主植物缓解环

境胁迫和生物胁迫，因此对于工农业生产具有重要

意义。

植物内生固氮菌能够定殖在一些健康的植物体

内，并且可以与宿主植物进行联合固氮，从而保证

植物体能正常生长发育。目前已报道的许多内生固

氮菌对植物体具有促生作用，且能提高农作物产量

和质量，如澳洲野生稻 (Oryza australiensis) 中分离

出的内生固氮菌伯克氏菌属 (Burkholderia)[52]、普

通野生稻 (Oryza rufipogon) 中分离的 β- 变形菌属

(Ideonella)[53] 以及糖蜜草 (Melinis minutiflora) 中分

离的糖蜜草固氮螺菌 (Azospirillum melinis)[54] 等。

据有关文献记载，固氮菌的固氮酶活 / 固氮能力由

固氮基因 nif 指导和表达，固氮基因的表达产物包

括 NifH 蛋白和 NifDK 蛋白，又分别被称作 Fe 蛋

白及 Mo-Fe 蛋白；并且固氮酶活性受到多种因素胁

迫，如 C/N、温度、湿度、氧分压、盐浓度、碳源

类型、铵浓度、pH 等 [55]。研究发现胞外功能 sigma
因子具有调控含铁蛋白的相关转运机制 [56] ；NifA
蛋白的中间结构域 AAA+ 模块具有与 sigma54 结合

并水解 ATP 重构 RNAP 的能力，因此在铵抑制

NifA 蛋白活性后，NifA 与 sigma54 结合效率降低 [4]，

从而推测其在高铵离子浓度条件下可能是通过此途

径降低了 Herbaspirillum seropedicae 的生物固氮能

力；根际细菌施氏假单胞菌中固氮基因 nifS 的表达

由 sigma 因子 RpoN/ 全局氮活化剂 NtrC/nif 特异性

活化剂 NifA 三者级联调节激活 [57] ；丝状蓝细菌

PCC7120 菌株中参与固氮代谢的调节剂 NrrA 可以

特异性地结合 RNAP 中 SigE 的启动子区域 [58]。我

们实验室以巴西固氮螺菌 (Azospirillum brasilense) 
sp7、喜盐固氮螺菌 (Azospirillum halopraeferens) 
DSM3675、喜硫固氮螺菌 (Azospirillum thiophilum)
ASM96082v1、产脂固氮螺菌 (Azospirillum lipoferum) 
4B 菌株基因组为研究对象，发现每一类固氮螺菌

中均存在多种 sigma 因子。为进一步研究 sigma 因

子在固氮螺菌中的作用，我们对巴西固氮螺菌基因

组进行了 sigma 基因——RpoD 克隆和在大肠杆菌

中的表达，发现巴西固氮螺菌 RpoD 在大肠杆菌中

的强表达对其多种生物代谢功能产生了极大的影

响。所以，我们推测 RpoD 的过表达或 RpoD 的缺

失突变可能也会显著影响巴西固氮螺菌的生物固氮

及其他生物代谢途径，这个还需在后续的研究工作

中得以验证。

在植物共生固氮菌中，苜蓿中华根瘤菌

(Sinorhizobium meliloti) 中固氮基因的表达主要受氧

气张力所控制；在低氧压下，氧传感器 FixL 自磷

酸化，并将磷酸盐转移到其同源响应调节剂 FixJ，
后者被激活后诱导 nifA 和 fixK 基因的转录，随后

NifA 与 RpoN 一起指导 nifHDKE 和 fixABCX 操纵

子进行固氮基因转录 [59]。中慢生型百脉根根瘤菌代

谢物 FixV 激活 nifA2 的表达，而 NifA2、RpoN1 和

RpoN2 协同作用激活 prxS-rpoN2 和 fixABCX-nifA1
操纵子的表达；除此之外，NifA1 和 NifA2 在 RpoN2
的协同作用下激活固氮酶相关操纵子的表达 [60]。菜

豆根瘤菌 (Rhizobium etli) rpoN2 基因 ( 位于 nifA 基

因上游并与之成簇 ) 具有调节其共生固氮作用；而

rpoN2 突变菌株的表型与野生型无任何差异，但是

却使其共生固氮能力降低 90%，表明 rpoN2 基因是

共生固氮作用的重要拷贝 [61]。此外，Mitsui 等 [62]

发现，苜宿根瘤菌 rpoH1 (σ32 型蛋白 ) 突变菌株在

苜蓿结瘤后的共生固氮活性降低，表现出共生相关

表型的缺陷型变化。由此，说明 sigma 因子的过表

达和缺失突变会明显提高或降低根瘤菌的共生固氮

能力。

因此，sigma 因子可以直接或间接地参与固氮

菌的生物固氮代谢途径中，并对其进行调节，而对

于 sigma 因子调控固氮能力还有待研究。

4　其他相关因子研究

除 sigma 因子外，研究还发现有抗 -sigma 因子，
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它最开始是从 T4 噬菌体中分离出的 [63]。该因子能

够对 sigma 因子所指导的基因转录进行负调控，同

时它的过量表达可能会导致生物体内的转录起始终

止，从而抑制相关基因的表达 [64]。此外，RsbV 为抗 -
抗 -sigma 因子，其功能则是对抗 -sigma 因子所指

导的基因表达或代谢通路进行相应的调节和控

制 [65]，从而使得生物体代谢合成平衡进行。抗 -sigma
因子调节可选择性 sigma 因子所控制的众多调节子

的表达，又通过其本身的细胞分泌 (即 FlgM通过钩 -
基体输出 )、抗 - 抗 sigma( 即磷酸化调节的配偶体

转换模块 ) 的螯合以及与胞质内蛋白或小分子的相

互作用进行调节 ( 即胞外功能 sigma 因子的跨膜调

节子 )[66-67]。

研究发现，早期慢性铜绿假单胞菌呼吸道感染

中的必需基因 SbrR 编码抑制其同源胞质功能 sigma
因子 SbrI 活性的抗 sigma 因子。细菌双杂交分析发

现 SbrR 的 N 末端区域与 SbrI 直接作用，抑制了

SbrI 依赖性基因的表达。当细胞内缺乏 SbrR 时，

突变株 muiA 的 SbrI 依赖性表达会抑制菌体活力，

促进生物膜的形成 [68]。可见，抗 sigma 因子 SbrR
与 sigma 因子 (ECF sigma 因子 SbrI) 相互作用，从

而调节铜绿假单胞菌的活力和生物膜形成。

通过细菌双杂交、免疫沉淀以及聚丙烯酰胺凝

胶实验发现，天蓝色链霉菌 (Streptomyces coelicolor)
体内的抗 sigma 因子 prsI、抗 - 抗 sigma 因子 arsI
与其可选择性 sigma 因子 sigI 相互作用。敲除 S. 
coelicolor M145 菌株中的 sigI 基因对生长、应激反

应和分化没有明显的影响，同时转录分析表明 sigI
由单个启动子引导，arsI 由单一组成型启动子引导，

prsI 由两个串联启动子引导，三者均在渗透胁迫下

诱导。体外的磷酸化反应揭示 arsI 对于 prsI 是一种

拮抗剂，prsI 对于 arsI 是一特定激酶 [69]。以上结果

证明，天蓝色链霉菌的 sigI 在渗透胁迫反应中的作

用由 prsI 与 arsI 的合作切换机制调控。

可见，在原核生物的基因表达调控中存在着

sigma 因子、抗 -sigma 因子、抗 - 抗 -sigma 因子三

种调控因子，三者之间共同作用与调控，从而使得

生物体的生长代谢得以规律而有序的进行，并顺利

适应内外环境的变化。

5　结论与展望

Sigma 因子的种类、分布及其结构功能特性呈

多样性，在多种原核生物体内均可发现，并且在生物

体的各个生长阶段起着不同的作用。其中，sigma70

家族各成员能够增强生物体对外界环境胁迫的耐受

力和抵抗作用等，而 sigma54 家族则对于生物体自

身的生长、代谢合成以及拮抗性等起着不可或缺的

作用。近些年，对于该类因子的相关分子研究迅速

发展，国内外对其各家族成员的生物功能性探索正

趋热化。目前微生物的许多功能作用也都普遍应用

于农业生产当中，如高效溶磷解钾作用以及拮抗致

病菌等作用；并成功地为农作物质量和产量作出了

一定的贡献，固氮微生物也不例外。生物固氮是一

个复杂的生物代谢调控过程，在其固氮反应中，固

氮酶起着尤为重要的作用。固氮酶由钼铁蛋白和铁

蛋白组成，其生物合成受多个操纵子调控；其中钼

铁蛋白中包含了钼铁辅因子和 P- 簇，而钼铁辅因

子的生物合成与 [2Fe-2S] 和 [4Fe-4S] 的形成紧密相

关。而研究表明，胞外功能 sigma 因子可调控铁离

子的利用，因此在固氮菌胞内可能存在相关 sigma
因子可以调控固氮酶生物合成中的某一个或多个基

因，从而提高固氮酶的活性。若将 sigma 或其相关

因子与强启动子的结合体导入固氮微生物中，是否

能促进其固氮能力；若在增强代谢过程中是否能够

同时提高或保证生物体生存能力不受影响；又或者

当 sigma 因子增强相关代谢能力后是否会削弱生物

体的其他代谢途径。这一系列问题仍需在以后的研

究中寻求答案。
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