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ATP依赖的Lon蛋白酶研究进展
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摘要      Lon蛋白酶, 也叫蛋白酶La, 是一种同质寡聚环状的ATP依赖的蛋白酶, 在古生菌、原

核生物和真核生物中高度保守。Lon蛋白酶属于AAA+超家族(与多种细胞活性相关的ATP酶)。自

Lon蛋白酶被发现以来, 许多研究表明Lon的蛋白酶活性对于维持细胞体内平衡、蛋白质量控制和

代谢调控起着重要作用。该文综述了近年来Lon蛋白酶的研究进展, 主要从Lon蛋白酶的结构和功

能、与衰老和疾病的关系等方面进行了系统的阐述。
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ATP依赖的Lon蛋白酶的名称来源于大肠杆菌

Lon基因的突变表型, 该表型是由于细菌在紫外线照

射之后形成长的、不可分裂的线状结构而形成的。

自Lon蛋白酶被发现以来, 许多研究表明, Lon蛋白酶

通过介导异常或损伤的蛋白和短暂调控蛋白的降解

来维持细胞的体内平衡。Lon蛋白酶主要在原核生

物的胞质以及真核生物的线粒体和过氧化物酶体中

起作用[1,2-6]。ATP依赖的Lon蛋白酶不论是在古生菌、

原核生物中, 还是在真菌和哺乳动物的线粒体和过

氧化物酶体中都是高度保守的。

1   Lon蛋白酶的结构和功能
人Lon蛋白酶由核基因组编码(图1)[7], 是由959

个氨基酸组成的蛋白质, 与细菌的La蛋白酶同源。它

可以在细胞质中翻译成带有氨基末端线粒体靶向序

列的前体多肽(mitochondrial targeting sequence, MTS), 
MTS可直接使Lon蛋白酶前体穿过线粒体外膜和内

膜, 进入线粒体基质; 此后, 靶向序列被切除, 形成成

熟的Lon蛋白酶。Lon蛋白酶分子量约为106 kDa, 它
可以形成有活性的同质寡聚复合体, 在细菌和真菌

(如酵母)中分别形成六聚体和七聚体。Lon蛋白酶

含有三个功能结构域: N端结构域、ATP酶结构域

(也叫AAA+模块)以及P结构域[8]。N端结构域在氨基

酸组成上有相当高程度的差异, 可参与底物的识别。

AAA+模块由两部分组成: 一部分是可与ATP结合的

区域, 即α/β结构域; 另一区域则用于ATP水解, 即α
区域; 第三个结构域(P结构域)相当保守, 含有丝氨

酸和赖氨酸活性位点残基, 可形成催化二联体并具

有蛋白水解活性。Lon作为丝氨酸蛋白酶, 利用切割

特异性, 形成酰基酶中间体, 对疏水氨基酸(如甲硫氨

酸、酪氨酸、色氨酸)的C末端进行水解[9]。Lon蛋白

酶的蛋白水解活性的另一个特点就是可以被ATP激
活; 反之, ADP可作为Lon蛋白酶的抑制剂[10]。

Lon蛋白酶依赖ATP的蛋白降解机制与其它蛋

白酶的蛋白降解机制有着相似之处: 第一, 通过全酶

的N端结构域和AAA+结构域识别并结合蛋白底物

的特异性识别位点, 但不依赖于ATP的水解; 第二,  
ATP的结合和水解使复合体的构象发生改变, 底物

多肽去折叠; 第三, 底物进入蛋白水解部位; 第四, 当
去折叠的底物进入蛋白降解部位后, 肽键剪切开始

发生。

Lon作为热休克蛋白, 它的主要功能之一就是

蛋白质量控制。在细菌中, Lon蛋白酶的突变表现为

异常的蛋白质降解发生缺陷, 证明了Lon蛋白酶在蛋

白质量控制中的作用。在大肠杆菌中, 大肠杆菌Lon
蛋白酶(EcLon)不仅参与了异常蛋白的降解, 还选择

性地降解短暂调控蛋白, 如噬菌体λ N蛋白(SulA细

胞分裂调控子)、荚膜合成正调控子RCS和ccdAB系
统蛋白CcdA[11]。最近研究发现, Lon对前分泌蛋白

proOmpF的降解也起着重要作用[12]。Choy等[13]发现
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Lon蛋白酶能降解转运信使RNA(transfer-messenger 
RNA, tmRNA)标记的蛋白质。反式翻译是细菌体内

一种修复翻译水平上受阻的遗传信息表达过程的机

制。tmRNA是反式翻译的核心分子, 它兼具tRNA和

mRNA的特点, 在SmpB蛋白的帮助下特异性识别携

带mRNA缺失体的核糖体, 在核糖体蛋白S1的传递

作用下结合在核糖体A位点上, 这一过程一方面可

以延续被中断的mRNA上的遗传信息; 另一方面可

以终止蛋白质的合成, 释放被束缚的核糖体和tRNA
进入新的翻译过程。EcLon不仅在SOS应答、酸耐

受、营养缺失中起作用, 还参与毒素–抗毒素系统的

调控[14]。通过对一些蛋白质的研究发现, 富含非极

性氨基酸N末端的降解标签对于Lon的降解是必需

的。另一个Lon依赖的蛋白降解的重要决定因素是

蛋白底物与它们的受体之间的相互作用。至今, 大
多数研究显示受体可以保护底物免受Lon的降解, 例
如大肠杆菌中的前分泌蛋白proOmpF对于Lon的特

异性降解十分敏感, 但是在分子伴侣DnaJ或者SecB
的作用下, 它们不被Lon降解。

在真核生物中, Lon蛋白酶的缺失或下调会导

致不同的表型。在酵母线粒体基质中, Lon是唯一

的ATP依赖的蛋白酶, 不像多细胞动物中还有ClpXP
存在。因此, 在酵母中, 同源蛋白Pim1/Lon在线粒体

中行使着重要的功能。在酿酒酵母的研究中发现, 
Pim1/Lon突变菌株具有呼吸缺陷, 不能利用非发酵

碳源作为底物, 导致线粒体基质中ATP依赖的蛋白

水解缺陷, 电子致密包涵体积累和大量mtDNA缺

失[15-16]。

哺乳动物Lon蛋白酶的内源性底物包括氧化

的线粒体顺乌头酸酶、类固醇合成快速调控蛋白

(StAR)以及细胞色素C氧化酶(COX)等。在哺乳动

物细胞中, 氧化的顺乌头酸酶可以被Lon选择性降

解[17-18]。顺乌头酸酶在用H2O2处理之后失活并聚集; 
轻微氧化的顺乌头酸酶可被Lon降解, 而受到过度氧

化的顺乌头酸酶却不能被降解, 这可能是由于蛋白

的过度氧化导致蛋白聚集或疏水性增加。而且, ATP
可以刺激氧化修饰的顺乌头酸酶蛋白降解。用反义

寡聚核苷酸处理人WI-38肺纤维细胞后, Lon蛋白酶

的量和活性减少, 使氧化修饰的顺乌头酸酶积累。

类固醇在特异性的性腺细胞和肾上腺皮质细胞的线

粒体中由胆固醇合成, 而StAR蛋白可以促进胆固醇

转移入线粒体。虽然该机制仍未清楚, 但是StAR蛋
白在线粒体中主要被Lon降解, Lon可能参与了类固

醇激素合成的调控[19]。同样, Lon也参与了COX全

酶的重新组装。COX是由13个亚基组成的二聚体, 
在哺乳动物细胞中主要表达COX4-1亚型, 另一个

COX4-2亚型也有表达, 但是只在某些组织中(如肝

脏)表达。最近的研究表明, Lon可以通过对COX全

酶的重组来对低氧应激作出合适的应答。在正常氧

分压情况下, COX亚基的COX4-1亚型是完整的酶复

合体的稳定组成部分; 然而, 在缺氧情况下, 低氧诱

导因子HIF-1激活COX的另一个亚型蛋白(COX4-2)
和Lon。Lon蛋白水平增加促使COX4-1降解, 并使

COX4-2组装入COX全酶。因此, COX4-1和COX4-2
在COX全酶中组成的变化使细胞线粒体呼吸在低

氧条件下维持最佳的效率[20]。最近, 在果蝇细胞中

研究发现, Lon可以降解线粒体转录因子A(TFAM)。
如果用siRNA下调果蝇细胞中的Lon蛋白酶水平, 则
TFAM水平增加, mtDNA拷贝数也随着增加; 同时, 
在Lon下调的细胞中, 线粒体转录因子B2(TFB2M)

图1　人类线粒体Lon蛋白酶亚基结构域的组成及功能基序(根据参考文献[7]修改)
Fig.1　Domain structure and functional motifs within the primary amino acid sequence of human mitochondrial Lon 

(modified from reference [7])
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上升, 表明TFB2M也可能是Lon的蛋白底物[21]。

在人肺纤维细胞中, Lon蛋白酶下调使线粒体

结构破坏、功能丧失和细胞凋亡, 并且多数细胞在

4天内经历caspase 3活化和细胞凋亡[22]。电镜观察

发现线粒体形态异常, 线粒体基质内存在电子密集

的包涵体, 这可能是氧化修饰和聚集的蛋白质。下

调人乳腺癌细胞MCF7中的Lon蛋白酶水平, 发现细

胞增殖受到抑制且诱导了细胞凋亡[23]。5-氨基酮戊

酸合成酶-1(ALAS-1)是亚铁血红素生物合成途径的

限速酶, 最近研究发现, 它也是Lon蛋白酶的底物。

在多数组织中, 终产物亚铁血红素的合成可以对

ALAS-1进行负调控, 可以通过抑制基因转录、加速

mRNA降解和破坏ALAS-1前体的线粒体转移来影

响ALAS-1的活性。亚铁血红素水平的增加也会促

进成熟亚铁血红素依赖性Lon的降解[24]。Calpain 10
是一种广泛表达的非典型钙蛋白酶, 在细胞质、线

粒体和细胞核中都有该蛋白的存在。Smith等[25]研

究发现, calpain 10的表达对于细胞生存至关重要, 同
时它也是Lon的底物, 但是Lon蛋白酶降解calpain 10
却不是ATP依赖的。在氧化剂的作用下, calpain 10
的降解速度加快, 这与氧化的顺乌头酸酶相一致。

最近研究发现, 在小鼠和人中, 阳离子三苯甲烷染料

如亮绿、龙胆紫等具有潜在的抗肿瘤和抗血管生成

的作用。用纳摩尔浓度的亮绿就能杀死细胞, 并且

线粒体Trx2(human trithorax homolog 2)受到氧化和

降解。氧化还原免疫印迹显示, Trx1(human tritho-
rax homolog 1)和Trx2都受到了氧化, 细胞色素C和
凋亡诱导因子从线粒体中释放; 同时, Lon蛋白酶的

mRNA水平上升, 表明Trx2可能是Lon蛋白酶的一个

底物[26]。

虽然Lon蛋白酶的许多蛋白底物在降解之前是

去折叠的, 但是最近的研究显示, 线粒体Lon蛋白酶

的一些内源性底物在折叠状态时也能被降解[9]。例

如: 线粒体加工肽酶α亚基(MPPα)在折叠状态具有

胰酶抗性, 可以组装成有活性的酶, 可以被Lon降解; 
而MPPα在未折叠状态时不能被Lon降解。折叠状态

的MPPα的切割位点是暴露在表面并被大量电荷围

绕的疏水残基, 这些位点可能是Lon选择性降解的识

别位点。

Lon蛋白酶是一种多功能蛋白酶(图2)[27], 除了

调控ATP依赖的蛋白降解之外, Lon蛋白酶还具有分

子伴侣的功能。有研究表明, 在酵母和哺乳动物的

线粒体中,  Lon参与了蛋白复合体的组装, 但不依赖

于它的蛋白酶活性[28-29]。内质网应激可使内质网内

异常蛋白积累, 线粒体功能损伤; 在哺乳动物中, 内
质网、细胞核和线粒体之间的压力应答导致Lon蛋
白酶水平上调[28], 从而促进细胞色素C氧化酶亚基

2(COX2)组装到COX复合物中, 并部分恢复线粒体

的功能[29]。

我们的研究发现, Lon倾向于结合在线粒体DNA
的D-loop区(也叫mtDNA控制区)[30]。不仅如此, Lon
还可与线粒体DNA聚合酶γ和解旋酶(twinkle helicase)
相互作用, 表明Lon可能在线粒体DNA的复制中也

起着重要作用。已有研究证明, Lon也是线粒体拟核

(nucleoids)的一个组成蛋白[31]。在生理条件下, Lon可
能直接或间接地与线粒体基因组相互作用[28]。 因此, 

图2　Lon蛋白酶作为多功能蛋白影响多种细胞进程(根据参考文献[27]修改)
Fig.2　The Lon protease is a multifunctional protein affecting many cellular processes(modified from reference [27])
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Lon可能通过降解和调控蛋白, 从而对mtDNA的复

制、转录和表达进行调控, 重塑线粒体拟核。最近

研究发现, 在不同条件下, 线粒体拟核的结构和组成

会发生改变, 比如, 线粒体拟核在含甘油培养基生长

条件下的酵母细胞中要比含葡萄糖培养基生长条件

下的酵母细胞中更为暴露, 因而更易受到核酸酶的

攻击[32]。Ilv5和Hsp60也是拟核的组成部分, 都可以

与mtDNA相互作用, 维持mtDNA稳定。这些拟核蛋

白在葡萄糖阻遏效应和氨基酸饥饿条件下, 会被募

集到拟核中, 重新与其它拟核组成蛋白相结合, 这些

蛋白的动态定位造成了线粒体拟核重塑。拟核重塑

对于维持mtDNA的稳定十分重要, 因为编码这些蛋

白的基因突变会导致mtDNA不同程度的不稳定。

2   Lon蛋白酶与衰老
对于生理和病理的刺激, 线粒体需要通过功

能完整、迅速及合适的反应来满足细胞的能量需

求。除此之外, 线粒体还参与了细胞内钙离子的体

内平衡、信号级联放大, 在一定条件下诱导细胞凋

亡。线粒体呼吸链是内源性活性氧(reactive oxygen 
species, ROS)的主要来源之一, 线粒体蛋白作为ROS
氧化修饰的目标而失去活性。越来越多的研究证明, 
衰老和某些疾病可能是自由基对细胞内大分子持续

损伤的结果[33]。线粒体内ROS的产生会随着年龄的

增加而增加, 导致更多的蛋白质被氧化。其中, 一个

复杂的抗氧化系统就是对氧化修饰的损伤蛋白进行

降解。氧化修饰的酶的修复和蛋白质降解是维持细

胞体内平衡和生存的两种重要因素。Lon蛋白酶在

去除氧化和受损伤的蛋白质中起着至关重要的作

用。

Lee等[34]在对衰老小鼠骨骼肌的研究中首次发

现Lon mRNA与衰老有关。他们发现, 在30个月的

老年小鼠中, 稳定的Lon mRNA水平仅是年轻小鼠

的1/4左右。Bota等[18]研究发现, 与年轻小鼠相比,  
老年小鼠中线粒体Lon蛋白酶的水平和活性降低了

将近80%。老年小鼠中有很高水平的羰基化蛋白

(氧化的蛋白质), 特别是氧化的线粒体顺乌头酸酶, 
可能是由于Lon蛋白酶降解氧化蛋白的能力下降而

导致其不断积累。顺乌头酸酶是线粒体三羧酸循

环中必需的酶, 对于氧化损伤十分敏感。在衰老或

与衰老相关的疾病中, 在氧化应激作用下, 线粒体

中的蛋白质, 特别是顺乌头酸酶会被氧化修饰并失

活。MnSOD(+/–)小鼠遭受严重的氧化损伤, 导致

MnSOD水平比正常线粒体中少近一半, Lon蛋白水

平和蛋白酶活性比野生型MnSOD(+/+)小鼠低得多,  
这些现象在年轻小鼠和衰老小鼠中都可以清晰地观

察到, 表明Lon蛋白的表达随着年龄增加而下降。对

10个月和27个月小鼠的肝线粒体呼吸和Lon活性进

行检测, 发现在年幼和年老的小鼠中, 氧消耗基本相

同, Lon蛋白水平没有明显改变, 但是在衰老小鼠中

ATP促进的Lon蛋白酶活性比年轻小鼠中降低了一

半。与年幼小鼠相比, 在27个月的年老小鼠的线粒

体中, CML(nepsilon-carboxymethyllysine)修饰的蛋

白增加了52%, 表明在衰老细胞中由于Lon蛋白酶的

活性下降而使得氧化损伤的蛋白不能及时被清除而

积累[35]。研究还发现, 心脏线粒体中Lon蛋白的表达

随着年龄增长而增加, 但ATP刺激的活性不变[36], 这
可能是由于Lon蛋白酶的效率随着年龄增长而降低, 
为了维持与年轻细胞中相同的活性水平, 而需要较

高的表达水平。总之, 这些研究表明Lon的效率会随

着年龄增加而降低, 从而影响衰老线粒体对外界应

激的应答能力。

Ngo等[37]还发现在早期的人WI-38肺纤维细胞

中, 在H2O2应激作用下, Lon蛋白的表达迅速上升。

在氧化应激下的中期细胞, Lon蛋白酶的表达十分微

弱, 氧化蛋白开始积累; 在后期或衰老细胞中只有很

低水平的Lon蛋白, 并有大量的氧化蛋白积累。衰老

细胞分成两种: 一种表现为有正常数量的线粒体, 另
一种则有明显的线粒体缺失。两种细胞的线粒体膜

电位都有所下降, 这与早期衰老细胞中Lon蛋白酶活

性下调导致的效果相似。因此, Lon蛋白酶的应激反

应能力的缺失可能是细胞在衰老过程中适应性能力

降低的一种表现。

子囊菌柄孢霉是一种丝状真菌, 它作为一种模

式生物, 被广泛应用于机体衰老分子机制的研究。

Luce等[38]研究表明, 柄孢霉Lon蛋白酶(PaLon)在衰

老柄孢霉中的持续过表达可使ATP依赖的丝氨酸蛋

白酶活性增加。这些菌株表现出较低的羰基化和羧

甲基化蛋白质水平、过氧化氢分泌减少、对外源

氧化应激的耐受性较高, 它们的寿命得到延长, 各
种重要的功能, 如呼吸、生长和繁殖没有受到损伤, 
表明PaLon蛋白酶在衰老过程中具有重要作用。在

野生型柄孢霉中, 野生型柄孢霉开始衰老的特点是

mtDNA的重组并出现线粒体功能障碍, 而mtDNA的



夏　雷等: ATP依赖的Lon蛋白酶研究进展 717

稳定使其寿命延长。研究显示, 呼吸的类型对于衰

老有重要影响。正常情况下, 菌株呼吸要通过COX, 
依赖于呼吸链。然而, 该途径由于各种原因受到损

伤时, 另一途径(也叫逆向反应)会被诱导, 并使编

码选择性氧化酶(AOX)的基因表达。该酶可传递

电子, 使氧气生成水, 将电子传给复合体3和COX。

已知多种寿命较长的突变型主要利用AOX进行呼

吸。Scheckhuber等[39]发现两种利用AOX的突变型: 
grisea和PaCox27::ble, 它们可以通过增加线粒体含

量, 从而部分补偿由于依赖于AOX呼吸导致的低效

率氧化磷酸化。在这两种突变型中用于质量控制的

线粒体蛋白, 如PaLon和Hsp60的水平比野生型都要

高。总之, PaLon蛋白水平的增加可使柄孢霉保持正

常生长而且延长了其寿命。这些研究表明, 及时降

解受损伤的线粒体蛋白能力的增强, 可以保护线粒

体的功能, 这充分说明了线粒体蛋白质量控制系统

在衰老进程中的重要性。

3   Lon蛋白酶与其它疾病
蛋白错误折叠和损伤蛋白的聚集也与人类的各

种疾病相关。近年来, 研究发现Lon与肿瘤也存在着

密切的关系。Wang等[40]发现肝肿瘤细胞中Lon蛋白

水平上调, 而用siRNA下调Lon蛋白导致capsase 3介
导的肿瘤细胞凋亡。三桠乌药内酯A(Obtusilactone 
A)和芝麻素((-)-sesamin)能作为Lon蛋白酶抑制剂, 
并激活DNA损伤检查点, 诱导细胞凋亡。Bernstein
等[41]发现恶性B细胞淋巴瘤病人样品和细胞系中

Lon蛋白水平上调, CDDO和它的衍生物通过与Lon
相互作用, 抑制Lon的蛋白酶活性并导致淋巴瘤细

胞死亡, 表明Lon蛋白可以作为抗肿瘤治疗的新靶

标。这些药物的发现为肿瘤治疗过程中克服其化学

抗性和对其它化学疗法的敏感性提供了新的研究方

向。不仅如此, Lon在其它疾病中也起着重要作用

(表1)。不同药物组合用于高效抗逆转录病毒治疗, 
可以延长HIV感染的过程。但是, 高效抗反转录病

毒治疗(high active anti-retroviral therapy, HAART)会
产生各种副作用, 包括脂肪代谢障碍。核苷类逆转

录酶抑制剂是HAART的主要成分, 对线粒体有一定

的毒性。Pinti等[42]在伴有脂肪代谢障碍的HIV阳性

病人体内发现Lon蛋白水平明显增加。线粒体肌病、

脑病、乳酸性酸中毒和卒中样发作(MELAS)主要与

mtDNA中tRNAleu(UUR)A3243G突变相关。最近, Felk
等[43]利用双向电泳发现MELAS幼成淋巴细胞中的

Lon蛋白水平是正常细胞的2~3倍。肌阵挛性癫痫伴

肌肉蓬毛样红纤维是一种罕见的疾病, 主要表现为

肌阵挛性癫痫、小脑共济失调和四肢近端无力等, 
80%~90%的病因与mtDNA tRNALysA8344G突变紧

密相关, 该突变会导致低效率ATP和活性氧的产生。

最近研究发现, 在该病病人细胞内, Lon蛋白酶的水

平增加了近两倍[44]。遗传性痉挛性截瘫是一种神经

退行性疾病, 主要是由于皮层脊髓束中神经元的渐

进性退化, 在病人中发现编码Hsp60的基因HspD1发
生了突变。Hansen等[45]对杂合病人的细胞和正常细

胞的研究发现, HspD1基因突变对线粒体功能、细

胞生存、氧化应激敏感性没有明显的影响, 但是线

粒体质量控制蛋白Lon和ClpP的表达减少。遗传性

共济失调是一种很罕见的遗传神经退行性疾病, 表
现出进行性共济失调和心肌症。主要原因是线粒体

中Frataxin蛋白缺陷, 它是一种铁离子分子伴侣, 对
于铁硫簇蛋白的成熟起着重要作用。研究发现, 在
该病中期, Lon和ClpP的蛋白水平有所增加并伴随着

蛋白水解活性增强; 同时, 铁硫簇蛋白水平减少, 但
mRNA水平没有发生明显改变, 表明可能是这两种

质量控制蛋白参与了铁硫簇蛋白的降解[46]。

表1　各种疾病中线粒体Lon蛋白酶的变化

Table 1　Expression of mitochondrial Lon in various human diseases
疾病	 病因	 Lon的变化情况

Diseases	 Causes	 Changes of Lon 
Lipodystrophy Side effect of HAART	 Increase
Myopathy, encephalopathy, lactic acidosis, strock-like mtDNA mutation A3243G in tRNAleu(UUR)	 2~3 folds increase
episodes syndrome (MELAS)
Myoclonic epilepsy and ragged-red fibers (MERRF) syndrome mtDNA mutation A8344G in tRNALys	 2 folds increase
Hereditary spastic paraplegia (SPG13) Axon degeneration in specific motor neurons, 	 40%~50% decrease
	 gene mutation
Friedreich ataxia (FRDA) Defect in mitochondrial frataxin	 2~3 folds increase
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4   展望
Lon作为一种多功能蛋白酶, 对线粒体的多种

功能起着重要的调控作用, 包括呼吸链蛋白复合体

的组装、异常和受损伤蛋白质的降解、mtDNA完

整性的维持等。迄今为止, 还只发现了一小部分Lon
蛋白酶的特异性底物。Lon蛋白酶的稳态对于细胞

的命运至关重要, Lon蛋白酶的水平和活性与衰老和

疾病有着密切的关系。因此, 对Lon蛋白酶进行深入

研究, 进一步明确Lon在蛋白质量控制、衰老和疾病

中的作用机制, 对于延缓衰老、疾病治疗及相关药

物的研发有着重要的指导意义。然而, 深入了解Lon
蛋白酶的结构动力学和功能多样性依然是一项艰巨

的挑战, 至今尚无Lon蛋白酶的特异性抑制剂或激活

剂。今后, 基于Lon蛋白酶的高通量药物筛选模型的

建立以及从天然产物和合成小分子化合物库中寻找

Lon蛋白酶特异性抑制剂和激活剂, 无疑将会大大加

快Lon蛋白酶的作用分子机制的全面和深入研究, 并
将促进相关药物的开发。Lon蛋白酶基因改造(转基

因或基因敲除)细胞模型和模式生物的发展对于更

详细深入阐述Lon蛋白酶在细胞和分子水平如何支

撑整个代谢网络尤为重要。
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Progress on the Studies of ATP-dependent Lon Protease
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(Attardi Institute of Mitochondrial Biomedicine, Zhejiang Key Laboratory of Medical Genetics, Department of Biology, 

School of Laboratory Medicine and Life Science, Wenzhou Medical College, Wenzhou 325035, China)

Abstract        Lon, also known as protease La, is a homo-oligomeric ring-shaped ATP-dependent protease 
which is highly conserved among archaea, prokaryotes and eukaryotes. Lon is a member of the superfamily of AT-
Pase (AAA+ ATPase) which is associated with diverse cellular activities. Since its first discovery, the Lon protease 
was found to play an important role in cellular homeostasis, mitochondrial protein quality control and metabolic 
regulation. In this review, we summarized recent advances in the studies of the ATP-dependent Lon protease. We 
focused on its structure, function in protein quality control, as well as its involvement in aging and diseases. Re-
search achievements in model organisms will also be covered.
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