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亮氨酰-tRNA合成酶在调控衰老骨骼肌蛋白质合成中的作用与

机制
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摘  要：蛋白质代谢平衡紊乱是诱发骨骼肌萎缩的根本原因，蛋白质合成减少则直接导致衰老性骨骼肌萎缩的发生与发展。

亮氨酰-tRNA合成酶(leucyl-tRNA synthetase, LeuRS)的经典功能是催化亮氨酸与其同工tRNA之间连接形成氨基酰，在生物体

内遗传解码过程中具有重要作用。随着近年对LeuRS蛋白研究的深入，人们认为其可能通过行使非经典功能而在衰老骨骼肌

蛋白质代谢稳态调节中发挥关键作用。本文综述了氨基酰-tRNA合成酶和LeuRS的结构与生物学特性，并重点对LeuRS作为

细胞内亮氨酸传感器调控衰老骨骼肌细胞蛋白质合成的研究进展进行总结，分析了LeuRS响应运动与氨基酸摄入等合成代谢

刺激，活化哺乳动物雷帕霉素靶蛋白复合物1 (mammalian target of rapamycin complex 1, mTORC1)信号转导通路的作用机

制，以期为衰老性骨骼肌萎缩的预防和诊治提供新的思路。
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The role and mechanism of leucyl-tRNA synthetase in the regulation of protein 
synthesis in aging skeletal muscle
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Abstract: The imbalance of protein metabolism is the major cause of skeletal muscle atrophy, and the decrease of protein synthesis 
directly leads to the occurrence and development of age-related sarcopenia. The canonical role of leucyl-tRNA synthetase (LeuRS) is 
ligating leucine to the cognate tRNA, and thus it plays a central role in genetic coding. With the further studies of LeuRS in recent 
years, LeuRS has been found to control protein homeostasis in aging skeletal muscle via its non-canonical role. In this paper, we 
reviewed the structure and biological features of aminoacyl-tRNA synthetase and LeuRS, and summarized the recent advances in 
studies on the effects of LeuRS in regulating aging skeletal muscle protein synthesis as an intracellular leucine sensor. Moreover, we 
also analyzed the potential role of LeuRS in activation of mammalian target of rapamycin complex 1 (mTORC1) signaling transduc-
tion pathway in response to anabolic stimuli such as exercise and amino acids ingestion. This paper may provide some new ideas for 
the prevention, diagnosis and treatment of age-related sarcopenia.
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衰老性骨骼肌萎缩 (age-related sarcopenia) 是一

种发生在老龄人群中的骨骼肌萎缩与功能衰退现

象，发病率随年龄增长而升高 [1]。目前临床对于衰

老性肌萎缩的治疗仍无公认标准与指引，现有药物

及干预手段亦未能有效应对其发生与发展。近年来，

人们逐渐意识到其防治应考虑患者的骨骼肌合成抵

抗 (age-related anabolic resistance) 特点，即随衰老

而出现的对摄食、体力活动等主要合成代谢刺激的

肌肉蛋白质合成反应削弱现象，并认为营养感应削

弱是诱发合成抵抗的直接影响因素 [2]。作为临床康

复的主要手段，运动 ( 尤其是抗阻运动 ) 可显著增

加肌肉蛋白质合成率。目前认为，运动可能有效增

强骨骼肌组织对氨基酸等营养刺激的敏感性并改善

合成抵抗，但相关研究方兴未艾，其作用与机制并

不清楚 [1, 3, 4]。

亮氨酸摄入量是骨骼肌感应营养刺激促进合成

代谢反应的关键因素 [5, 6]。越来越多的研究表明，氨

基酰 -tRNA 合成酶 (aminoacyl-tRNA synthetase, aaRS)
尤其是亮氨酰 -tRNA 合成酶 (leucyl-tRNA synthetase, 
LeuRS) 可能通过其非经典功能调节骨骼肌营养感

应，从而对衰老骨骼肌蛋白质合成产生重要影响，本

文对相关最新研究进展进行综述，以期探寻衰老性

骨骼肌萎缩发生的新机制及防治的新策略，并为相

关靶点在临床转化医学领域的应用提供有益参考。

1   aaRS概述

aaRS 是维持生物体稳态所不可或缺的一类关键

酶 [7]。aaRS 结构复杂，通常分为 α1、α2、α4 和 α2β2

四种分子形式，单链分子量介于 30 000~110 000 之

间 [8]。根据一级序列中的特征结构基序与催化功能

域拓扑结构，可将 20 种 aaRS 分为两类，分别特异

性催化 20 种天然氨基酸在其对应 tRNA 3’- 端的氨

基酰化 [9]。第一类 aaRS 的催化活性中心由专门结

合核苷酸的 Rossmann 折叠组成，含“HIGH”和

“KMSKS”两段保守的标签序列，且通常拥有较大

的、具有编校功能的 CP1 结构域 ( 约含 250~275 个

氨基酸残基 )[10] ；第二类 aaRS 则由 7 股反向平行的

β- 折叠组成，共享 3 个特征基序 [11]。通常认为，在

高等真核生物中 LeuRS 与异亮氨酰 -、蛋氨酰 -、
谷氨酰胺酰 -、赖氨酰 -、精氨酰 -、天冬氨酰 -、谷

氨酰 - 和脯氨酰 -tRNA 合成酶共计 9 种及 AIMP1/
p43、AIMP1/p38 和 AIMP1/p18 共 3 种非酶蛋白质

辅助因子共同构成多 tRNA 合成酶复合体 (multi- 

tRNA synthetase complex, MSC) 而发挥调节功能 [12, 13]。

最近，Zhou 等通过酵母双杂交和免疫共沉淀实验

确证，一种与苏氨酰 -tRNA 合成酶高度类似的蛋白

ThrRS-L 也是 MSC 的成员之一，可与 p43 及精氨

酰 -tRNA 合成酶互作 [14]。

长期以来，关于 aaRS 的研究主要集中于对其

经典生物学功能的探讨，即其在生物体遗传解码中

的作用。一般而言，aaRS 可精确地催化含有三联

反密码子的 tRNA 与其对应氨基酸发生氨酰化反应，

使有确定序列的蛋白质在多聚核糖体上形成，生物

体遗传信息得以准确传递。除精氨酰 -tRNA合成酶、

谷氨酰 -tRNA 合成酶与谷氨酰胺酰 -tRNA 合成酶

之外，其它 aaRS 所催化的氨酰化反应均包括了

aaRS 催化特异性氨基酸活化及活化后氨基酸向对

应 tRNA 转移这两个步骤 [8]，这是蛋白质合成的起

始环节，可以确保后续反应的高度精确性，在蛋白

质合成的质量控制中具有重要作用。具体反应如下：

(1) 氨基酸活化：氨基酸 + 酶 +ATP⇌氨基酸 ‧ 酶 −
AMP+ 焦磷酸；(2) 氨基酸转移：氨基酸 ‧ 酶 −
AMP+tRNA⇌氨基酸 −tRNA+AMP。

尽管有这一精确控制的翻译机制，但由于环境

中往往存在一些与同源氨基酸具有相似结构的氨基

酸和 / 或代谢产物，因此 aaRS 亦有可能难以准确

识别对应氨基酸，从而导致合成蛋白质时在多肽链

中掺入错误氨基酸，合成序列与构象异常甚至不能

折叠的蛋白质，最终诱发细胞凋亡 [15]。为确保翻译

的精确，aaRS 进化出了一种“双筛 (double-sieve)”
机制用于清除非特异性氨基酸：在氨基酸活化步骤

中即可通过催化结构域识别不同氨基酸，尽量避免

氨基酸的误活化；而对于结构高度相似的氨基酸 ( 如
亮氨酸与正缬氨酸等 )，aaRS 则可通过 CP1 结构域

水解这些误活化 ( 转移前编校 ) 和 / 或误氨酰化 ( 转
移后编校 ) 的氨基酸，进一步确保翻译的准确 [16, 17]。

自 2012 年起，人们逐渐认识到 aaRS 除了将特

异性氨基酸连接至其同工 tRNA 这一经典功能之外，

还可能通过行使非经典功能而在细胞调节过程中发

挥多种作用，如：rRNA 合成、翻译与转录调控、

信号转导、炎性反应、癌症的发生与发展等 [12, 18]。

尽管近年兴起的 aaRS 非经典功能研究极大地丰富

了对这一类生物进化过程中的“化石”分子的理解，

但由于相关研究工作起步较晚，因此目前对于此类

功能的认知仍然极为有限。在国内，主要有中国科

学院生物化学与细胞生物学研究所王恩多院士团队
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致力于此方面的探讨，而国际上则主要有韩国汉城

大学 Kim 教授与瑞士弗里堡大学 De Virgilio 等学者

进行相关研究，目前关注的热点之一是 LeuRS 作为

胞内亮氨酸传感器 (leucine sensor) 的功能与机制。

2   LeuRS的结构与生物学特性

LeuRS 是 aaRS 家族成员之一，其国际酶分类编

号为 EC 6.1.1.4，通过催化生成蛋白质合成底物亮氨

酰而参与生物体遗传信息的翻译。LeuRS 基因 ( 亦
称 AW536573、2310045K21Rik 或 3110009L02Rik 等 )
定位于染色体 5q32，编码胞浆和核体中广泛表达的

对应蛋白 ( 图 1)[19]。

LeuRS 分子量仅有 134 kDa，是质量较小的蛋

白质。但是，由于其属于 aaRS 分类中第 1 类的 A
亚类，因此含有一个由 264 个氨基酸残基组成的较

大 CP1 结构域作为编校活性中心插入合成活性中

心，行使转移后编校功能，水解误活化的氨酰 -AMP
与氨酰 -tRNA。此外，LeuRS 还拥有一个氨酰化结

构域用于氨基酸活化和转移，一个靠近 C 末端的

tRNA 结合域用于识别并结合其特异性 tRNA[20, 21]。

在真核生物中，LeuRS 的 N 末端与 C 末端还拥有

一个延伸结构，而在大肠杆菌等原核生物中则不存

在此结构 [21]。

如前所述，aaRS 的经典功能是催化氨基酸与其

同工 tRNA 之间的氨酰化反应而生成相应的氨

酰 -tRNA，从而为蛋白质合成提供原料。就 LeuRS
而言，就是负责催化亮氨酸与 tRNALeu 反应生成 L-
亮氨酰 -tRNALeu。鉴于这一反应在遗传信息精确翻

译中的重要作用，此前关于 LeuRS 的基础研究均集

中于对其遗传解码功能的探讨。异亮氨酸、缬氨酸、

蛋氨酸、正缬氨酸及 α- 氨基丁酸等的结构均与亮

氨酸相似。尽管 LeuRS 对蛋氨酸、正缬氨酸和 α-
氨基丁酸的米氏常数值 ( 酶促反应达最大速度一半

时的底物浓度 ) 较亮氨酸高 28 倍之多，但 Chen 等

此前的报道表明包括异亮氨酸、蛋氨酸、正缬氨酸

和 α- 氨基丁酸在内的多种其它氨基酸均可被 LeuRS
错误氨酰化从而影响其催化的特异性 [22]。若蛋白质

合成过程中在亮氨酸密码子上掺入错误氨基酸，可

使其通过蛋白质翻译系统整合进入新生多肽链，并

在核糖体上合成序列与构象异常甚至不能折叠的蛋

白质，大量此类蛋白质在胞内的生成与集聚将使得

细胞生长滞缓，并最终导致细胞凋亡 [15, 23]。正是

由于存在这一错误识别和错误氨酰化的可能性，

LeuRS 在漫长的进化过程中形成了可执行编校功能

的编校结构域。误活化氨基酸在氨酰化活性中心内

转移至 tRNA 3’- 端生成相应的误活化氨酰 -tRNA，

随后通过 tRNA 3’- 端的分子内摆动将其从合成活性

中心转移至编校活性中心进行进一步的校验，误活

化氨酰 -tRNA 将直接被编校活性中心水解 [20]。

LeuRS 是真核细胞生物 MSC 的成员之一。Park
等在 2008 年撰文指出，除参与蛋白质合成之外，

MSC 中的成员均拥有其各自的非经典功能。由于

在正常生理条件下不需行使此类功能，因此在进化

中将其聚集形成复合物而限制非经典功能的发挥。

但是，在特殊环境刺激下各成员仍可从复合物中游

离出来继续行使其非经典功能 [13]。直至 2012 年，

Kim 研究组的 Han 博士与 De Virgilio 研究组的

Bonfils 博士分别在 Cell [24] 与 Molecular Cell [25] 期

刊上撰文，不仅首次提出 LeuRS 是人雷帕霉素靶蛋

白复合物 1 (target of rapamycin complex 1, TORC1)
胞内亮氨酸的传感器，而且解析了 LeuRS 与 TORC1
的互作位点，认为其可通过编校结构域的不同构象

感应亮氨酸水平进而调控 TORC1 通路。中国科学

院生物化学与细胞生物学研究所林其谁院士迅速在

《生命科学》以快报形式报道了此两项进展 [26]，并

由谭敏博士对 LeuRS 的非经典功能进行了系统综

述 [21]。自此，学术界掀起了探究 LeuRS 经 TORC1
途径调控蛋白质合成作用与机制的热潮。

图 1. LeuRS的胞内定位与表达

Fig. 1. The intracellular location and expression of LeuRS. The 
green color represents the distribution of LeuRS in the cytosol 
and nuclear bodies. The figure was reproduced from Human 
Protein Atlas (www.proteinatlas.org) with permission [19]. Im-
age available at the following URL: v19.proteinatlas.org/EN-
SG00000133706-LARS/cell.
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3   LeuRS介导调节衰老骨骼肌蛋白质合成的

作用与机制

3.1  调节骨骼肌蛋白质合成的关键分子与途径

哺乳动物雷帕霉素靶蛋白 (mammalian target of 
rapamycin, mTOR) 是存在于哺乳动物中的一种结构

与功能均高度保守的丝氨酸 / 苏氨酸蛋白激酶，与

多种亚基一同形成两种复合体形式，即 mTORC1
与 mTORC2。 其 中，mTORC1 由 mTOR、Raptor 
(regulatory associated protein of TOR)、mLST8/Gβl 
(mammalian ortholog of LST8) 及几个非核心亚基构

成，是骨骼肌响应合成代谢刺激、调节蛋白质合成

与适应性肥大的关键信号分子 [27]。mTORC1 可协

调包括生长因子、胞内氨基酸可利用率以及能量状

态变化等多种上游信号的刺激，直接参与蛋白质合

成、细胞自噬与生长等正常生理过程 [28, 29]，同时亦

在癌症、肥胖、糖尿病、衰老性肌萎缩等病理过程

的发生与发展中发挥重要作用 [30, 31]。

衰老性骨骼肌萎缩由骨骼肌蛋白质代谢平衡的

紊乱所致，主要表现为蛋白质合成水平的下降。就

衰老骨骼肌蛋白质合成而言，mTORC1 可响应营养

( 尤其是亮氨酸 ) 及机械信号 ( 如运动 ) 刺激，并通

过磷酸化或抑制磷酸酶而直接或间接活化其下游

靶蛋白真核翻译起始因子 4E 结合蛋白 1 (eukaryotic 
translation initiation factor 4E-binding protein 1, 4E-
BP1) 与 p70s6k (phosphorylated 70-kDa ribosomal S6 
kinase)。作为 eIF4E (eukaryotic translation initiation 
factor 4E) 的抑制剂，4E-BP1 被活化后可使其解离并

结合 eIF4G (eukaryotic translation initiation factor 4G)
与 eIF4A (eukaryotic translation initiation factor 4A)，
形成对蛋白质翻译至关重要的 eIF4F 复合物。p70s6k
的活化则会导致核糖体蛋白 S6 的磷酸化激活，进而

促进 5’- 端含末端寡聚嘧啶结构的一类特殊 mRNAs
的翻译能力增强

[32]。因此，mTORC1/p70s6k/ 4E-BP1
通路对运动与亮氨酸刺激的响应性直接影响着其抗

衰老性肌萎缩效应 [33, 34]。

由于 mTORC1 复合物可以调节蛋白质合成与核

糖体生物发生，且两个过程均需大量氨基酸参与，

因此氨基酸可利用率很可能是 mTORC1 信号转导

的限速环节。然而，尽管早在十年前即已提出这一

假说，但氨基酸 ( 尤其是亮氨酸 ) 活化 mTORC1 复

合物的分子机制迄今仍未阐明。

3.2  LeuRS介导的mTORC1活化与蛋白质合成

骨骼肌感应营养刺激的合成代谢反应取决于摄

入的亮氨酸含量，因其不仅是蛋白质合成底物，同

时也作为信号分子直接参与合成代谢调节 [5]，且这

一作用比其它氨基酸强 10 倍 [35]。mTORC1 信号的

胞内诱导与传递功能障碍是诱发衰老骨骼肌营养感

应衰退的关键机制 [2]，活化的 mTORC1 可刺激骨

骼肌蛋白质合成与适应性肥大，且其活化水平直接

影响衰老性肌萎缩的干预效应 [33, 34]。

Rag GTPases (ras-associated GTPases) 已被证明是

mTORC1 响应氨基酸刺激的调节介质 [36, 37]。Rag GT-
Pases 是一类催化鸟苷二磷酸 (guanosine diphosphate, 
GDP) 向鸟苷三磷酸 (guanosine triphosphate, GTP)
转化的小 G 蛋白。哺乳动物细胞可表达四种 Rag 
GTPases，分别为 RagA、RagB、RagC 和 RagD [38, 39]。

RagA-RagC、RagB-RagD 二聚体调节不同氨基酸诱

导的 mTORC1 活化。响应氨基酸尤其是亮氨酸刺

激时，mTORC1 将从胞质内转位至溶酶体表面，与

装载 GTP 的 RagB 和装载 GDP 的 RagD 所形成的

活化态二聚体在溶酶体产生互作 ( 图 2A)[40, 41]。GT-
Pases 需结合 GTP 方具有活性，结合 GDP 时则处

于非活性状态，不能控制胞内信号转导通路。因此，

鸟苷酸交换因子 (guanine nucleotide exchange factor, 
GEF) 因为能够促进 GDP 向 GTP 转化，从而正性

调节此类小 G 蛋白；而 GTP 酶活化蛋白 (GTPase- 
activating protein, GAP) 则刺激 GTP 水解，具有负

性调节作用。此外，鸟苷酸解离抑制因子 (guanine 
nucleotide dissociation inhibitor, GDI) 由于能够和此

类小 G 蛋白形成稳定的复合体，因此同样发挥负性

调节效应 [42]。但是，Rag GTPases 的 GTP-GDP 转

化循环究竟如何协同调节亮氨酸活化的 mTORC1
信号转导，一直仍未彻底阐明，直至 2018 年 Lee
等发现 Rag 二聚体在亮氨酸信号传递过程中存在如

下动力学变化：RagD GTP-RagB GDP→ RagD GDP- 
RagB GDP→RagD GDP-RagB GTP→ RagD GDP-
RagB GDP→RagD GTP-RagB GDP，从而提出 RagB-D
动态模型 ( 图 2B)[43]。尽管 mTORC1 对亮氨酸水平

的变化高度敏感，其本身却并非亮氨酸传感器，不

能感应骨骼肌细胞内亮氨酸含量高低，从而说明在

mTORC1 响应亮氨酸等营养刺激，促进骨骼肌蛋白

质合成并诱导适应性肥大的过程中，亮氨酸传感器

必然作为限速环节参与其中，但究竟何种蛋白作为

衰老骨骼肌亮氨酸传感器参与调节？如何参与调

节？以上问题尚没有答案。

迄今，已经鉴定出 LeuRS[24] 与 Sestrin2[44] 两种
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亮氨酸传感器，二者均经 Rag GTPases 介导调节

mTORC1。其中，LeuRS 与无活性的 RagD-GTP 直

接结合并作为其 GAP 将 GTP 水解为 GDP，使处于

失活态的 GTP RagD-GDP RagB 复合物转化为活化

前期二聚体 GDP RagD-GDP RagB，进而由 LAM-
TOR1-5 所构成的 Ragulator 复合物作为 GDP RagB
的 GEF 促使其释放 GDP 并结合 GTP，形成活化态

二聚体 GDP RagD-GTP RagB，激活 mTORC1 并使

其转位至溶酶体表面。Sestrin2 功能则与 LeuRS 相

反，其通过对 Rag GTPases 二聚体行使 GDI 或

GAP 功能负向调节 mTORC1 活性 ( 图 3)。由于

LeuRS 的亮氨酸米氏常数值与 Sestrin2 的亮氨酸解

离常数值相近，LeuRS 与 Sestrin2 究竟是独立还是

协同调节 Rag GTPases ？目前尚不清楚。但需要指

出的是，近期采用衰老小鼠骨骼肌 [45] 与心肌 [46] 所

进行的研究报道均显示，Sestrin2 在两种组织中的

功能表达随衰老而降低。鉴于 Sestrin2 对 mTORC1
的负向调节作用 [44, 47]，若 Sestrin2 在衰老机体亮氨

酸感应与蛋白质代谢调节过程中发挥重要的协同调

节作用，则显然应在骨骼肌与心肌中观察到更为显

图 2. 氨基酸经Rag GTPases诱导mTORC1溶酶体转位和活化以及RagB-D动态模型

Fig. 2. Amino acids induced lysosomal translocation and activation of mTORC1 mediated by Rag GTPases (A). B: The kinetic model 
of the RagD-RagB GTPase cycle during amino acids signaling. Amino acids stimulate the formation of RagB GTP-RagD GDP het-
erodimers, and, in turn, stimulate the association of the Raptor subunit of mTORC1 with the Rag-Ragulator complex. The resulting 
complex promotes the interaction of mTORC1 with active Rheb GTP, which stimulates mTORC1 kinase activity. The inset A was 
reproduced from reference [41] with permission.

图 3. LeuRS在mTORC1活化中的可能性作用

Fig. 3. Potential role of LeuRS in mTORC1 activation. The schematic representation shows the coordination model of the Rag GT-
Pase cycle by LeuRS, Ragulator, and Sestrin2. LeuRS appears to be the active regulator for the formation of RagB GTP-RagD GDP 
heterodimers in active state, while Sestrin2 appears to be the negative regulator.



生理学报 Acta Physiologica Sinica, August 25, 2020, 72(4): 523–531 528

著的 mTORC1 功能活性，但实际并非如此。因此，

我们推测 Sestrin2 与 LeuRS 可能是在哺乳动物生命

周期中的不同阶段发挥作用。Sato 等在 C2C12 肌

管细胞上的研究显示，采用 siRNA 敲减 LeuRS 后，

尽管下调了 LeuRS 的基因与蛋白表达，但对于

mTOR 的磷酸化水平却并无影响 [48]。因此该研究组

亦认为这一现象可能反映了 Sestrin2 作为另外一种

细胞内亮氨酸传感器介导了分化期肌管感应亮氨酸

的补偿机制。如前所述，LeuRS 与 Sestrin2 对亮氨

酸的亲和力接近，尽管目前尚未明确这两种亮氨酸

传感蛋白究竟如何协调或协同进行组织内亮氨酸水

平感应进而活化 mTORC1 信号转导，但就目前的

研究证据而言，有理由相信这两种蛋白可在骨骼肌

细胞的不同发育阶段分别发挥作用。

骨骼肌 LeuRS 功能表达随衰老而发生的变化迄

今未见报道。但 Takahashi 研究组早期的系列研究

表明：BDF1 小鼠和 Fischer 344 大鼠的脑、肾脏与

肝脏中 LeuRS 的不耐热酶 (heat-labile enzymes) 比
例会随衰老而由 0~20% 增长至 25%~40% [49, 50]。这

一变化可能是由氧化损伤所致，此类耐热性发生改

变的蛋白质大量集聚，将使LeuRS功能活性下降 [51]。

该研究组亦提出，在某组织中只要有一种酶成为不

耐热酶则其它酶可发生相同变化，且该酶在其它组

织中亦会表现出不耐热特性 [50]。因此，我们认为

LeuRS 的功能表达可能是随衰老而呈降低的趋势。

若 LeuRS 与 Sestrin2 分别在老年期与青年期作为

主要的亮氨酸传感器调控 mTORC1 信号转导，则

LeuRS 功能表达的下降在理论上是可信的，即：衰

老骨骼肌 LeuRS 功能表达下调导致 mTORC1 底物

磷酸化水平下调，从而使得蛋白质代谢失衡，最终

诱发骨骼肌萎缩。而通过运动和 / 或营养干预刺激

LeuRS 功能表达则可能改善这一变化，增强衰老骨

骼肌营养感应，削弱合成抵抗，进而维持骨骼肌质

量甚至诱导肥大性变化。但是，LeuRS 增龄性变化

究竟如何，是否经此机制诱发下游分子事件，尚有

待直接实验证据予以证实。

3.3  运动与营养支持对衰老骨骼肌LeuRS功能表达

的影响

目前，结合康复运动与营养支持的多模式、非

药物干预手段在衰老性骨骼肌萎缩防治领域中倍受

关注 [2, 52]。运动与营养支持 ( 尤其是蛋白质与氨基

酸补剂 ) 是强有力的蛋白质合成刺激 [53]，抗阻力量

训练可使衰老骨骼肌体积增长高达 21%，肌力增幅

则可达 90% [54] ；越来越多的研究指出有氧运动与同

期训练 (concurrent training，一种将有氧与抗阻运动

安排在相同训练时期的训练模式 ) 亦可诱导衰老骨

骼肌蛋白质合成与肥大 [55]，本研究组前期的研究结

果亦佐证了这一观点 [4, 56, 57]。就营养支持而言，乳

清蛋白与必需氨基酸则均具有改善衰老骨骼肌蛋白

质平衡的重要潜力 [58]。相比之下，运动联合营养支

持可最大化衰老骨骼肌合成反应，产生较单一运动

干预或营养支持更为显著的正性蛋白质平衡、骨骼

肌肥大及功能促进作用 [4, 59–61]。

目前未见运动对于 LeuRS 功能表达影响的研究

报道，而关于蛋白质和 / 或氨基酸营养干预对其影

响的报道亦仅见两项。Carlin 等研究显示，青年被

试经彻夜禁食后摄入 13 g 必需氨基酸 ( 含 2.4 g 亮

氨酸 )，1 和 3 h 后 LeuRS 的基因表达与蛋白表达

较基线水平均无变化，RagB 表达水平在摄入 3 h 后

显著上调，而 mTORser2448 磷酸化表达与蛋白质合成

率则均在摄入后 1 h 达峰值，在一定程度上佐证了

LeuRS 在青年骨骼肌中并非主要亮氨酸传感器这一

观点 [62]。有趣的是，Zeng 等对 26 名老年男性被试

分别给予 10 周每天 0.8 和 1.6 g/kg 剂量膳食蛋白质

干预，发现膳食干预导致 LeuRS 基因表达出现下调

趋势 (P = 0.055)，对 mTORC1 信号转导没有明显作

用；膳食干预还导致 RPS6 (ribosomal protein S6) 蛋
白总量增加，他们认为这表明被试骨骼肌蛋白质翻

译能力增强，从而能够维持肌肉质量 [63]。Zeng 等

的研究是目前唯一一项衰老骨骼肌 LeuRS 响应蛋白

质营养干预的研究，其结果与公认的推论相悖，但

需要指出的是，该研究客观上亦存在一定的不足：(1) 
所选取的被试习惯性摄入高蛋白质膳食，平均剂量

约为每天 1.1~1.2 g/kg，不仅超过目前 19 岁以上成人

蛋白质每日建议摄入量 (0.8 g/kg)，且已超过了新西

兰老年男性公民每天 1.0 g/kg 的平均摄入量，与近

年所提出的老年人每日建议摄入剂量相当 [64] ；(2) 
未明确所采用的高蛋白质膳食中完全蛋白质和不完

全蛋白质的结构比例；(3) 研究并未检测骨骼肌蛋

白质合成速率，仅通过 RPS6 蛋白表达量间接推测

骨骼肌蛋白质翻译能力增强。因此，此项研究结果

的客观性和准确性需要进一步验证。

在后续相关研究中，亟待探明 LeuRS 蛋白表达

对一次性和慢性有氧运动、抗阻运动、高强度间歇

运动、同期训练等不同类型运动干预，及蛋白质与

必需氨基酸等营养干预的适应性反应，并采用同位
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素示踪手段评估被试的蛋白质合成水平变化，从而

确证运动和 / 或营养干预靶向 LeuRS 的蛋白质合成

调控效应。此类研究不仅有望揭示衰老性骨骼肌萎

缩发生的新机制，同时亦可为相关靶点在临床转化

医学领域的应用提供可参考的理论依据。

4   总结与展望

蛋白质代谢平衡紊乱是诱发骨骼肌萎缩的根

本原因 [33]，蛋白质合成减少则直接导致衰老性肌

萎缩的发生与发展 [34]。改善衰老骨骼肌净蛋白质平

衡，促进蛋白质沉积，是防治衰老性骨骼肌萎缩的

重要研究方向。然而，由于营养感应削弱及后续合

成抵抗现象随衰老进程的加剧而愈发明显，可能直

接影响运动和 / 或营养支持通过促进蛋白质合成而

改善衰老性骨骼肌萎缩的干预效果，并使得现有基

础研究结果往往相互矛盾。因此，如何增强衰老骨

骼肌对运动与营养支持等合成代谢类刺激的响应与

感应，进而改善或逆转合成抵抗，将是后续研究的

关键领域。

理论上而言，Sestrin2 可能并非衰老骨骼肌响应

蛋白质合成刺激的传感器，该作用应主要由 LeuRS
执行或由 LeuRS 与 Sestrin2 共同执行、协同整合。

鉴于目前的相关研究仍近乎于空白，若能在衰老骨

骼肌中证实 LeuRS 可以通过活化态 RagD-B 二聚体

介导诱发 mTORC1 溶酶体转位与活化，则可能为

衰老性骨骼肌萎缩的防治提供新的干预靶点，并有

助于开发新的干预手段。未来研究可通过基因技术

条件性敲除、敲减、抑制和过表达相关基因，观察

衰老骨骼肌响应合成代谢刺激时的蛋白质合成水平

变化，探明 LeuRS 在运动和 / 或营养支持干预衰老

性骨骼肌萎缩中的具体作用与分子机制。
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