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摘  要：红曲色素(Monascus pigments，MPs)是红曲菌(Monascus sp.)的主要次生代谢产物，作

为食品着色剂在我国已有上千年的应用历史。甘油，特别是生物柴油等生产过程中产生的甘油，

作为一种相对廉价的碳源可被红曲菌等微生物利用，并可促进红曲色素的产生。本文对甘油促

进红曲菌色素产生的相关研究进行综述，并对其机制进行分析。 
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Abstract: Monascus pigments (MPs) are main secondary metabolites produced by Monascus sp. 
which has been used as food colorant for more than one thousand years. Glycerol, especially 
produced in process of biodiesel, could be utilized by microorganisms, such as Monascus sp. for 
improving MPs production. In this paper, the MPs production utilizing glycerol and its mechanism 
were reviewed. 
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红曲菌(Monascus sp.)，又称红曲霉，是我国

传统特色的药食两用微生物资源。其以米饭为培

养基质的固体发酵产品——红曲，在我国及东南亚

地区作为食品着色剂、发酵剂以及中药配伍等已

有上千年的应用历史[1-2]。现代研究表明，红曲菌

可产生红曲色素(Monascus pigments，MPs)、莫纳

可林 K (Monacolin K，MK)、 γ-氨基丁酸、

Dimerumic acid等有益代谢产物。但是，部分红曲

菌还可产生真菌毒素——桔霉素(Citrinin)[3-6]。如

何促进MPs和MK等有益产物的产生，消除或控制

桔霉素的产生，已经成为当前红曲菌研究的热点。 

MPs 是红曲菌产生的主要代谢产物之一，它

通常是由红色素、黄色素和橙色素等 3类色素组成

的混合物 [7]。MPs 是我国食品添加剂使用标准

(GB2760-2014)中为数不多的由微生物发酵生产的

天然色素之一，该标准中允许使用的红曲类产品

主要包括红曲红色素、红曲黄色素及红曲米粉。

近年来，作为天然食品着色剂，MPs 的市场需求

量逐年递增，年增长率可达 5%−10%。MPs除作为

食品着色剂外，还可部分替代肉品加工中所用的

亚硝酸盐 [8]，MPs 还可用于皮革和棉布等的染   

色[9-10]以及太阳能电池的制备等[11-12]。然而，将红

曲米粉直接用作着色剂时，存在溶解性差及因色价

相对较低导致使用量较大等问题；以液态发酵法生

产并提纯后的 MPs 为着色剂时效果较好，但成本

偏高。因此，提高液态发酵产 MPs 的产量并降低

生产成本，成为该产业急需解决的关键问题之一。 

关于 MPs 的生产，由于传统固态发酵方法存

在发酵周期长、工作量大、生产的色素直接使用

时因均一度不好需提纯后使用等问题，使其发展

受到一定的限制。而液态发酵则具有便于管理、

发酵周期短、成本较低且产品质量高等优点，成为

生产 MPs 的主要方法，具有广阔的发展前景[13]。

然而，液态发酵生产 MPs 也存在原料转化率及产

量较低、色素水溶性差等缺点。碳源作为液态发

酵的主要原料，研究其利用及转化的机制对提升

原料转化率、降低MPs的生产成本具有重要意义。 

甘油，又叫丙三醇，是微生物的常用碳源。

其主要来源包括以天然油脂为原料生产的甘油即

天然甘油、由丙烯合成的甘油即合成甘油以及微

生物发酵生产的甘油。近年来，生物柴油产业发

展迅速，但每生产 10 t生物柴油即可产生约 1 t的

粗甘油[14]，粗甘油的综合利用成为制约该产业发

展的关键问题之一。作为解决甘油综合利用的重

要途径，甘油的生物转化成为近年来研究的热

点。甘油作为微生物可利用碳源，与其它常用碳

源如葡萄糖、乳糖、淀粉等相比，不仅价格相对

低廉，且在微生物发酵过程中未发现如葡萄糖等

快速利用碳源常见的代谢阻遏现象[15]。 

研究表明，多种微生物都可以利用甘油产生

高附加值的产品。例如，醋酸梭状芽胞杆菌

(Clostridium butyricum) 、 畸 雌 腐 霉 (Pythium 

irregulare)、裂殖壶菌(Schizochytrium limacinum)、

假单胞菌(Pseudomonas oleovorans)、大肠埃希氏菌

(Escherichia coli) 和 酿 酒 酵 母 (Saccharomyces 

cerevisiae)可以将甘油分别转化为 1,3 丙二醇

(Propanediol ， PDO) 、 二 十 碳 五 烯 酸

(Eicosapntemacnioc acid，EPA)和二十二碳六烯酸

(Docosahexaenoic acid，DHA)、聚羟基脂肪酸酯

(Polyhydroxyalkanoates，PHA)、乳酸、乙醇等[16-18]。

已有研究表明，甘油不仅可被红曲菌利用，还可

促进 MPs 的产生。本文将就相关的研究进行综

述，并对其作用机制进行分析。  

1  甘油对红曲菌发酵产 MPs 的影响 

1.1  红曲菌液态发酵产 MPs 的常用碳源 

红曲菌液态发酵生产 MPs 的常用碳源主要包

括葡萄糖、乳糖、果糖、麦芽糖、乙醇、甘油、

淀粉等[19-22]。葡萄糖及其寡糖、多糖与果糖相比

更利于红曲菌(Monascus sp. TTWMB 6042)的生长

及 MPs 的产生[23]。不同的碳源还可影响所产生

MPs 的组分，当以麦芽糖和葡萄糖为碳源时，紫

色红曲菌(M. purpureus)主要产生咖啡色色素，当

以蔗糖为碳源时则产生颜色较亮的 MPs[20]，且与

葡萄糖相比，麦芽糖更利于紫色红曲菌产红曲红

胺[21]。与上述碳源相比，甘油价格相对较低，且
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未见甘油在微生物代谢过程中碳源代谢阻遏现象

的相关报道[24]，具有潜在的研究及开发价值。 

1.2  甘油对红曲菌发酵产 MPs 的影响 

以丛毛红曲菌(M. pilosus) MS-1为发酵菌株，

考察向培养基中添加甘油对 MS-1 产色素的影响，

以不添加甘油的处理作为对照。向液态培养基中

添加 2 g/L甘油即可显著提高其MPs产量，甘油添

加量达10 g/L时可显著增加MS-1生物量；甘油添加

量达 40 g/L时，发酵液色价达到最高 13.78 U/mL，

是对照的 7.6倍。当甘油添加量为 40 g/L和 300 g/L

时，产 MPs调节基因的表达量分别是对照的 17.31

和 22.22倍；产MPs结构基因的表达量分别是对照

的 33.27 和 60.07 倍[25]。这与文献报道的以甘油为

碳源时可促进 MPs 的产生并提升红曲菌的生物量

相一致，添加甘油并不仅仅是提升培养基中的渗透

压，还作为一种重要的碳源参与红曲菌的代谢[26]。

有研究表明，当红色红曲菌(Monascus ruber)以甘

油为唯一碳源时，甘油添加量达 40−70 g/L 时，

MPs产量最高(7.38 U/mL，发酵终点以生物量恒定

但色价下降界定)[27]。血红红曲菌(M. sanguineus)

在甘油添加量为 64 g/L 时，MPs 产量可达    

26.98 U/mL (OD510，培养 16 d)[28]。相似条件下，

添加 0.5 mol/L甘油(46 g/L)时，血红红曲菌的MPs

产量可达 33.4 U/mL，而紫色红曲菌的MPs产量可

达 36.7 U/mL (OD510，培养 16 d)[29]。另外，也有学

者将生物柴油副产物的粗甘油和葡萄糖作为碳源

直接用于红曲发酵，发酵 60 h 红色素产量可达         

8.28 U/mL[15]。由文献[25-28]可知，以甘油为唯一或

辅助碳源时，至少 3 个种属的红曲菌表现出产色素

能力的显著提高，且培养基中甘油含量为 40−70 g/L

时产量达到最高。然而，甘油促进红曲菌产色素

的作用机制仍不清楚，该领域的深入研究可为后

续开展有关甘油综合利用以及红曲色素生产调控

提供理论支持。 

2  红曲菌对甘油的转化与利用机制分析 

2.1  微生物转化与利用甘油的基本途径 

作为碳源和能源物质，甘油可部分形成生物

量，其余则通过氧化和还原两条平行路径代谢，

产生多种代谢产物。通过氧化路径，甘油首先在

甘油激酶的作用下转化为 3-磷酸甘油，再在甘油

脱氢酶(GDH)的作用下生成二羟基丙酮，二羟基丙

酮在 ATP 以及二羟基丙酮激酶的作用下生成磷酸

二羟基丙酮，磷酸二羟基丙酮可再次代谢生成丙

酮酸，并通过乙酰辅酶 A 进入三羧酸循环或生成

其它的小分子酸、醇等产物。氧化途径可生成生

物能ATP以及还原当量NADH+H+，并伴随微生物

细胞的生长。还原路径的代谢主要包括首先在甘

油脱水酶(GDHt)以及辅酶 B12的存在下将甘油转化

为 3-羟基丙醛(3-HPA)，在NADH+H+和 1,3-丙二醇

氧化还原酶(PDOR)的存在下，3-HPA 可生成 1,3-

丙二醇(PDO)。另外，还原途径可消耗氧化途径产

生的过量 NADH+H+，使微生物细胞内还原物质达

到平衡，具体见图 1[30-31]。 

影响甘油代谢最主要的 4种酶分别为甘油脱氢

酶、甘油脱水酶、二羟基丙酮激酶和 1,3-丙二醇氧

化还原酶。研究表明，编码这 4种酶的基因都位于

二羟基丙酮的调节子即 dha调节子上，该调节子主

要由以下几部分组成，甘油脱氢酶、甘油脱水

酶、1,3-丙二醇氧化还原酶和二羟基丙酮激酶以及

1个调节基因即 dhaR，这 4种酶的主要特征如表 1

所示[32]。 

已知的文献显示，只有肺炎克雷伯杆菌

(Klebsiella pneumoniae) MGH 78578和产气荚膜梭

菌(Clostridium perfringens)具有完整的 dha 调节

子，肺炎克雷伯杆菌中 dha调节子及相关基因如图

2 所示[33]。其中 dhaR 基因在肺炎克雷伯杆菌中对

dhaT 基因具有正调控作用[34]。然而，甘油代谢产

物的浓度和甘油代谢酶的表达量并不是完全呈正

相关。当甘油脱水酶的表达量提高时，甘油代谢

产物的转化率及浓度并无显著提高，这主要是因

为 4种关键酶即甘油脱氢酶、二羟基丙酮激酶、甘

油脱水酶和 1,3-丙二醇氧化还原酶均由 dha调节子

调控，且中间代谢产物 3-HPA对 dha调节子的表达

和细胞生长都有抑制作用[34]。另外，还有研究表

明，在沃氏嗜盐富饶菌(Haloferax volcanii)中，敲 
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图 1  甘油的基本代谢途径[30-31] 
Figure 1  The basic metabolic pathway of glycerol[30-31] 

 

表 1  甘油代谢过程中主要酶的特征[32] 
Table 1  Characters of enzymes in glycerol metabolism pathways[32] 

酶 

Enzyme 

基因 

Gene 

激活因子 

Reactivator 

抑制因子 

Inhibitor 

甘油脱氢酶 

Glycerol dehydrogenase 
dhaD Mn2+, Mg2+, K+, NH4

+ Zn2+, Fe2+, O2 

二羟基丙酮激酶 

Dihydroxyacetone kinase 
dhaK Mg2+, Ca2+  

甘油脱水酶 

Glycerol dehydratase 
dhaB, C, E K+, NH4

+, Rb+  

1,3-丙二醇氧化还原酶 

1,3-Propylene glycol oxide reductase 
dhaT Mn2+, Fe2+ O2 
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图 2  伯杆菌中 dha 调节子及相关基因[33] 
Figure 2  dha regulon and related genes in Klebsiella pneumoniae[33] 

 

除编码甘油激酶(可使甘油转化为 3-磷酸甘油)基因

glpK 后，菌株无法在含有甘油的培养基上生长。

甘油激酶的含量在含有甘油的培养基中比不含甘

油的培养基中要高。该研究还证实甘油对葡萄糖

的代谢有一定的抑制作用[35]。鉴于此，研究甘油

与其它碳源代谢之间的关系，以及甘油对微生物碳

代谢关键酶及关键基因表达量的影响，可为后期有

效调控甘油的代谢奠定基础。 

可通过检测甘油代谢关键酶的酶活，考察甘

油被微生物利用的情况 [36]，主要测定甘油脱氢

酶、甘油脱水酶以及 1,3-丙二醇氧化还原酶的酶  

活[37-39]。但是，红曲菌对甘油的利用是否也是通

过上述关键酶对其逐步水解并产生相关产物？红

曲菌中哪些基因对甘油代谢起主要作用？这些问

题并不清楚。另外，甘油对红曲菌产 MPs 的促进

作用到底是由于红曲菌在发酵过程中可产生大量甘

油代谢关键酶，进而提升了甘油利用率和代谢产物

的产量？还是甘油的存在对红曲菌碳代谢相关基因

表达有促进作用？均需进一步深入研究。 

2.2  红曲菌转化与利用甘油的相关机制分析 

2.2.1  由代谢产物水平分析红曲菌转化与利用甘

油的机制：有研究表明，葡萄糖对MK的生物合成

具有抑制效应[40-41]，而次级代谢产物往往都是在

菌体处于碳代谢饥饿情况下产生的，在利用快速

碳源如葡萄糖的同时，加入非抑制碳源，如甘

油，可以在菌体生长过程完成后仍保持碳代谢的

饥饿状态，进而促进 MPs 的积累[15,24]。另一研究

也证明了碳饥饿现象的存在，当以劣质碳源如大

米作为紫色红曲菌 YY-1的碳源时，可促进MPs的

产生，推测原因可能是对劣质碳源的利用，导致

碳饥饿胁迫，促进了乙酰辅酶 A 的积累，进而促

进了 MPs 的合成[42]。虽然甘油可促进 MPs 的产

生，但当甘油添加量过高时，可能导致渗透性应

激，从而抑制菌体生长和 MPs 的产生[28,43]。当甘

油浓度较低时，能促进菌体生长及色素积累，这

可能是甘油作为碳源所起的作用[44]。关于甘油在

红曲菌中的代谢机制仍不清楚，只有极少文献中

提到红曲菌可利用甘油产生 NADH，进而合成聚

酮化合物[45]。 

2.2.2  由基因水平分析可能参与红曲菌代谢甘油

的相关基因：(1) G蛋白信号及 cAMP-PKA通路中

碳源代谢相关基因。近年来，G蛋白信号途径在丝

状真菌的生长、分化、繁殖、次生代谢以及致病

性等方面的调控作用已经得到证实，如构巢曲霉

(Aspergillus nidulans)、粗糙脉孢菌(Neurospora 

crassa)等模式真菌；板栗疫病菌(Cryphonectria 

parasitica)、稻瘟菌(Magnaporthe grisea)等植物病

原菌；烟曲霉(A. fumigatus)等人类致病菌以及红色

红曲菌(M. ruber)等工业真菌[46]。丝状真菌可通过

G 蛋白偶联系统的异三聚体 G 蛋白(Heterotrimeric 

G protein，G蛋白)的第 III类群Ga亚基感应碳源，

将信号传递给下游的 cAMP (Cyclic adenosine 

monophosphate，环磷酸腺苷)信号通路，进一步激

活孢子萌发、生长、分化、有性繁殖等生理过

程。普遍认为，G-蛋白偶联受体感应到葡萄糖可

激活腺苷酸环化酶，将 ATP 转化为 cAMP，cAMP

的积累可激活蛋白激酶 A (Protein kinase A，PKA)

进而对下游目标物进行磷酸化，调节各种生理功

能，细胞内 cAMP的浓度受 cAMP磷酸二酯酶的调

控[47]。Lafon等[48]研究发现，α亚基GanB与Gβ亚

基 SfaD 和 Gγ 亚基 GpgA 组成的异三聚体 G 蛋白

GanB-SfaD-GpgA 可通过感应碳源刺激，促使胞内

cAMP 迅速升高，引起孢子萌发。此外，ganB 基

因可能还参与了除葡萄糖之外的其它碳源如甘

油、半乳糖、乙醇和果糖等的感应。构巢曲霉中由

碳源感应的孢子萌发分子机制模型如图 3所示[48]。 
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图 3  构巢曲霉中由碳源调节的孢子萌发早期分子机制

模型[48] 

Figure 3  Proposed model depicting the molecular 
mechanisms regulating the early events of germination by 
carbon source sensing in Aspergillus nidulans[48] 

 
G蛋白的第 I类群 G亚基 GAN-1也可与粗糙脉孢

菌(Neurospora crassa)的 G 蛋白偶联受体 Gpr-4 

(NcGpr-4)作用，调控碳源感应[49]。研究表明，在

含甘油的培养基中，△gpr-4 的生物量减少，且将

其转移至葡萄糖为碳源的培养基后 cAMP含量并未

升高，而粗糙脉孢菌野生菌株却检测到 cAMP的水

平升高。李利等[50-53]研究发现，第 I 类 G亚基

Mga1、Mgb1(Gβ)和Mgg1(Gγ)组成的异三聚体G蛋

白对MPs以及桔霉素的产生均有重要调控作用。敲

除基因 Mga1、Mgb1和 Mgg1之后，MPs和桔霉素

产量显著升高，过表达上述 3个基因后则MPs产量

无变化而桔霉素却显著降低。通过 Mga1 的活化突

变(Mga1G42R)和外源 cAMP 实验证实 Mga1 可通过

cAMP-PKA途径实现对MPs及桔霉素的调控作用。

关于外源 cAMP 对红曲菌合成 MPs、MK 和桔霉素

的影响，与已有的研究类似，即高浓度(10 mmol/L) 

cAMP对红曲菌合成MPs有抑制作用[47]。 

(2) 碳代谢阻遏因子——CreA。creA 基因可编

码介导碳代谢产物阻遏的转录抑制因子 CreA[54]，

该基因于 1994 年被克隆和测序[55]。creA 可通过抑

制特殊调节基因如乙醇代谢调节基因 alcR 或直接

抑制结构基因介导碳代谢产物阻遏。它主要通过

阻止正调控转录因子如代谢途径中的特殊因子或

者一些常规转录因子[56]。有研究表明，在构巢曲

霉(A. nidulans)中，CreA通过抑制合成木聚糖降解

酶的转录激活因子 XlnR，进而间接抑制木聚糖降

解酶合成基因xlnA (编码木聚糖酶X22)和xlnB (编码

木聚糖酶 X24)的转录。creA 缺失菌株可解除 xlnR

基因促进剂的抑制，而 xlnR 的去抑制可彻底解除

xlnA和 xlnB的葡萄糖抑制[57]。CreA对 alc调节子

(构巢曲霉利用乙醇等碳源的关键基因)具有重要的

调节作用，它可以抑制乙醇代谢关键基因

alcA[58]。综上，CreA 对微生物碳源代谢关键酶以

及碳源代谢具有多向调节作用[59]。然而，creA 基

因缺失菌株往往表现出生长缺陷且不适于工业化

蛋白的生产，反义沉默基因技术可在不影响真菌

生长及菌落形态的前提下，实现葡萄糖抑制的部

分解除[60]。该研究反义表达部分编码 CreA 的基

因，结果表明在葡萄糖存在的前提下，葡萄糖可

抑制的酶类产量在胞内及胞外均有所提高，且去

抑制作用约为 creA 缺失菌株的一半。已有研究表

明，甘油可促进红曲菌产色素，且甘油为非葡萄

糖抑制碳源[15,24-25]，而creA基因与葡萄糖抑制关系

密切。可通过研究该基因在红曲菌碳代谢过程中

的作用以及甘油对该基因的表达和葡萄糖利用影

响，探究甘油对红曲菌碳代谢的影响，也为阐明

甘油促进红曲菌产色素的分子机理提供参考。 

(3) 其它碳代谢相关基因。除上述碳代谢相关

基因外，还有一些和碳源利用相关的基因被报

道。如构巢曲霉中乙酸代谢相关基因 facA[61]、调

节编码磷酸烯醇丙酮酸盐羧基激酶的葡萄糖异生

基因 acuF、编码果糖-1,6-二磷酸酶基因 acuG基因

表达的acuK和acuM基因等，它们可通过对糖异生

相关基因的调控，进而重组碳代谢[62]。另外，在

稻瘟病菌中还发现 3 个碳源代谢的调节基因即

tps1、nmr1-3和mdt1，它们编码的蛋白可控制葡萄



冯艳丽等: 红曲菌利用甘油促进色素产生及其机制的研究进展 2283 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

糖的利用并干扰感染的进程[63]。目前，有关红曲

菌碳代谢相关基因的研究较少，可参考已开展深

入研究的真菌如构巢曲霉等的碳代谢基因，验证

红曲菌中是否存在类似碳代谢基因。对证实存在

的碳代谢关键基因进行功能验证，进而探究这些

关键基因与红曲菌碳利用乃至代谢产物积累之间

的关系。 

3  展望 

作为常用且相对廉价的微生物可利用碳源，甘

油的综合利用具有广阔的发展前景。甘油在细菌及

酵母中的代谢已有较为深入的研究。虽有研究表明

红曲菌可较好地利用甘油为碳源，且可显著促进其

主要次生代谢产物如MPs产生，但有关红曲菌代谢

甘油的路径研究较少。红曲菌是以何种方式利用甘

油以及甘油如何促进其产MPs的机制均不清楚。目

前，在基因水平上对红曲菌进行碳代谢的研究较

少，虽已证实有大量基因与丝状真菌甚至是红曲菌

碳代谢有关，但甘油在丝状真菌中代谢的关键基因

仍不明确且鲜有报道。因此，可在甘油对红曲菌的

生物量及其它碳源的利用率、碳代谢关键酶类如糖

原合酶、葡萄糖激酶等的分泌量、葡萄糖碳代谢阻

遏等方面的影响展开研究。同时，分析与甘油等碳

源代谢相关调节基因如碳代谢阻遏基因 creA、编码

糖原合酶基因 gsn等关键基因的转录情况，并对红

曲菌中存在的碳代谢关键基因进行功能验证，进而

探讨甘油影响红曲菌产MPs的分子机理。上述研究

可为甘油在红曲发酵产色素方面的利用提供理论

支持，也可为甘油的综合利用提供新的思路。 
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征 稿 简 则 
3.3  摘要写作注意事项 

3.3.1  英文摘要：1) 建议使用第一人称，以此可区分研究结果是引用文献还是作者得出的；2) 建议用主动语态，被动语

态表达拖拉模糊，尽量不用，这样可以避免长句，以求简单清晰；3) 建议使用过去时态，要求语法正确，句子通顺；4) 英

文摘要的内容应与中文摘要一致，但可比中文摘要更详尽，写完后务必请英文较好且专业知识强的专家审阅定稿后再返

回编辑部。5) 摘要中不要使用缩写语，除非是人人皆知的，如：DNA，ATP等；6) 在英文摘要中，不要使用中文字体标

点符号。 

3.3.2  关键词：应明确、具体，一些模糊、笼统的词语最好不用，如基因、表达…… 

4  特别说明 

4.1  关于测序类论文 

凡涉及测定 DNA、RNA或蛋白质序列的论文，请先通过国际基因库 EMBL (欧洲)或 GenBank (美国)或 DDBJ (日本)，

申请得到国际基因库登录号 (Accession No.)后再投来。 
4.2  关于版权 

4.2.1  本刊只接受未公开发表的文章，请勿一稿两投。 

4.2.2  凡在本刊通过审稿、同意刊出的文章，所有形式的  (即各种文字、各种介质的)版权均属本刊编辑部所有。作者如

有异议，敬请事先声明。 

4.2.3  对录用的稿件编辑部有权进行文字加工，但如涉及内容的大量改动，将请作者过目同意。 

4.2.4  文责自负。作者必须保证论文的真实性，因抄袭剽窃、弄虚作假等行为引发的一切后果，由作者自负。 

4.3  审稿程序及提前发表 

4.3.1  来稿刊登与否由编委会最后审定。对不录用的稿件，一般在收稿 2个月之内通过 E-mail说明原因，作者登陆我刊

系统也可查看。稿件经过初审、终审通过后，作者根据编辑部返回的退修意见进行修改补充，然后以投稿时的用户名和

密码登陆我刊系统上传修改稿，待编辑部复审后将给作者发稿件录用通知单，稿件按照投稿先后排队发表。 

4.3.2  对投稿的个人和单位一视同仁。坚持文稿质量为唯一标准，对稿件采取择优先登的原则。 

5  发表费及稿费 

论文一经录用，将在发表前根据版面收取一定的发表费并酌付稿酬、赠送样刊。 

6  联系方式 

地址：北京市朝阳区北辰西路 1号院 3号中国科学院微生物研究所《微生物学通报》编辑部(100101)  

Tel：010-64807511；E-mail：tongbao@im.ac.cn；网址：http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 
 


