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重组酿酒酵母合成白藜芦醇的研究 
 

于跃，郭辉力，薛飞燕，彭程，姜梦嫣，马兰青 

（农业部华北都市农业重点实验室，北京农学院生物科学与工程学院，北京 102206） 
摘要：为了获得一种酵母快速合成白藜芦醇的体系，本研究分别从虎杖和烟草中克隆获得白藜芦醇合成途径的关键酶基因：芪

合酶基因 STS 和 4-香豆酰辅酶 A 连接酶基因 4CL，引入 3 个连续重复的 GSG 作为连接肽，采用 Overlap PCR 扩增技术构建了融合基

因 4CL-(GSG)3-STS，进一步获得重组表达载体 pESC-TRP-4CL-(GSG)3-STS 后转化至酿酒酵母中，之后利用 HPLC 分析检测重组酿酒

酵母代谢产物，最后对重组菌合成白藜芦醇的诱导时间、底物添加浓度和添加方式进行了优化研究。结果表明：所构建的重组酿酒酵

母菌体生长48 h后进行诱导表达，同时添加浓度为6 mg/L底物4-香豆酸，并且每隔2 h添加一次，8 h后白藜芦醇产量即可达7.01 mg/L。

利用本体系合成白藜芦醇具有操作简单、生产周期短的特点，为进一步实现微生物大规模生产白藜芦醇提供了基础。  
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Abstract: In order to obtain a system for rapid synthesis of resveratrol by Saccharomyces cerevisiae, the key enzyme genes of the 

resveratrol synthesis pathway were cloned in this study, stilbene synthase gene (STS) from Polygonum cuspidatum and 4-coumaroyl-CoA ligase 

(4CL) from Nicotiana tabacum, to construct the fusion gene of 4CL-(GSG)3-STS by overlap PCR amplification technology through troducing 

three consecutive repeats of GSG as a linker peptide. The recombinant expression vector pESC-TRP-4CL-(GSG)3-STS obtained was then 

transformed into S. cerevisiae. The metabolites of the recombinant S. cerevisiae were analyzed by HPLC. Finally, the induction time, and 

substrate concentration and addition method for the synthesis of resveratrol by the recombinant S. cerevisiae were further optimized. The result 

showed that the yield of resveratrol could reach 7.01 mg/L 8 h after the established recombinant S. cerevisiae cells, which had grown for 48 h, 

were induced to express while the substrate 4-coumarate was added at 6 mg/L once every 2 h. The synthesis of resveratrol using this current 

system is simple for operation and requires only a short production cycle, thus, provides a basis for realizing a large-scale microbial production 

of resveratrol. 
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白藜芦醇，分子式为 C14H12O3，化学名为 3,4′,5-
三羟基-1,2-二苯乙烯，属于非黄酮类多酚化合物，难

溶于水，易溶于有机溶剂，是植物受到逆境胁迫时产

生的次生代谢产物，在紫斑牡丹种子和虎杖根中的含 
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量较丰富[1,2]。越来越多的研究表明白藜芦醇具有多种

药理活性、人体保健功能和农业植保作用[2]，特别是 
作为功能食品的有效成分其需求量越来越大，单纯依

靠天然植物提取的方法已经无法满足，化学合成法又

因为污染严重和安全性受质疑而推广困难，因而利用

合成生物学技术开发微生物发酵法合成白藜芦醇目前

被认为是可行性较好的途径之一[2~4]。 
白藜芦醇的微生物合成技术主要是利用现代分子

生物学手段获得其生物合成途径中4-香豆酰辅酶A连

接酶基因（4CL）和芪合酶基因（STS），并构建相应

的重组工程菌株和在其培养体系中添加前体物而实现

目标产物的合成。目前合成白藜芦醇的宿主微生物集
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中在大肠杆菌和酿酒酵母，酿酒酵母作为宿主微生物

生产白藜芦醇时因其生物安全性优势而更受青睐，虽

然其产量仍有待提高[3,4]。目前报道的影响重组酿酒酵

母白藜芦醇产量的因素主要有：（1）关键基因来源的

影响：如 Shi 等[5]通过重组拟南芥 4CL 和花生 STS 获

得产量为 3.1 mg/L，Sydor 等[6]通过重组烟草 4CL 和

葡萄 STS 获得产量为 5.8 mg/L，而 Wang 等[7]通过重

组拟南芥 4CL 和葡萄 STS 获得产量为 14.4 mg/L；（2）
关键酶表达方式的影响：如 Zhang 等 [8] 通过

Gly-Ser-Gly 三个氨基酸 linker 连接融合表达拟南芥

4CL 和葡萄 STS 的方式与两个酶共表达的方式比较，

产量可以提高 15 倍，达 5.25 mg/L；Guo 等[9]的研究

结果再次证明融合表达拟南芥4CL和虎杖STS的方式

优于两个酶共表达的方式，并且不同长度的氨基酸

linker 对产量的影响不同，因此还需要继续尝试不同

来源关键酶基因和不同表达方式以便确定较优组合。

另外，发酵工艺对重组菌白藜芦醇产量影响也至关重

要，如 Watt 等[10]通过优化重组大肠杆菌发酵培养体系

中的碳源实现了白藜芦醇产量的提高；Sydor 等[6]在重

组酿酒酵母的培养过程中通过使用丰富培养基代替合

成培养基、发酵初始添加底物 10 mM 的 4-香豆酸和

发酵 120 h 后补加 5 mM 的方式大大提高了白藜芦醇

产量。酵母体系异源表达植物基因实现白藜芦醇合成

的报道中利用烟草 4CL 的研究较多[4,6]、虎杖 STS 的

较少[9]，而通过烟草 4CL 和虎杖 STS 组合表达合成白

藜芦醇的报道更少。因此，本研究尝试了烟草 4CL 和

虎杖 STS 通过(Gly-Ser-Gly)3九个氨基酸的 linker 融合

构建重组酿酒酵母，并通过发酵条件优化研究，旨在

提升白藜芦醇的生产效率为实现微生物法大规模可调

控生产白藜芦醇奠定基础，同时也为现有重组酿酒酵

母合成白藜芦醇的研究提供补充和参考数据。 

1  材料与方法 

1.1  菌株、载体、关键酶(基因)、培养基及其

它试剂 

本研究所用菌株为酿酒酵母 (Saccharomyces 
cerevisiae)WAT11；所用的基因克隆载体为 pMD18-T，
酿酒酵母表达载体为 pESC-Trp(Stratagene, La Jolla, 
CA, USA)；重组载体构建所用的关键酶基因分别为来

自烟草(Nicotiana tabacum)4-香豆酰辅酶 A 连接酶基

因 Nt4CL(NCBI 登 陆 号 U50846) 和 来 自 虎 杖

(Polygonum cuspidatum)的芪合酶基因 PcSTS(NCBI 登
陆号 ACC76753)，分别保藏于质粒 pCRT7/CT-TOP- 

Nt4CL 和 pET-30b-PcSTS 中；重组体系构建过程中所

用各种工具酶均购买于 TaKaRa 公司(Shiga, Japan)；重
组菌培养过程中所用的是色氨酸营养缺陷型基础培养

基(8 g/L，FunGenome Company, Beijing, China)；生长

培养基是在基础培养基中添加 2%葡萄糖(Aladdin 
Chemistry Co. Ltd., Shanghai, China)；诱导培养基是在

基础培养基中添加 2%的半乳糖(Aladdin Chemistry Co. 
Ltd., Shanghai, China)，所用底物为 4-香豆酸(Sigma- 
Aldrich, St. Louis, MO, USA)；产物萃取分离所用的乙

酸乙酯和高效液相检测所用的甲醇等试剂均购买于

Fisher Scientific 公司(Waltham, MA, USA)，白藜芦醇

标准品购买于 Sigma-Aldrich 公司(St. Louis, MO, 
USA)。 

1.2  重组体系的构建 

 
图1 pESC-TRP-4CL-(GSG)3-STS重组载体构建框架图 

Fig.1 Schematic diagram of the recombinant vector 

pESC-TRP-4CL-(GSG)3-STS 

如图 1，重组体系的构建过程：首先根据 Nt4CL
编码序列设计上游引物引入 BamHI 酶切位点，根据

PcSTS 编码序列设计下游引物引入 XhoI 酶切位点，将

Nt4CL 编码区的终止密码子去除；Yang 等[11]研究表明

长度为 5~15 个氨基酸的 linker 中使用最长 linker（即：

15 个氨基酸）时融合蛋白的生物活性最强，而 Guo
等[9]研究表明长度为 3~20 个氨基酸的 linker 中使用最

短 linker（即：3 个氨基酸）时获得的白藜芦醇产量最

高，可见不同蛋白融合 linker 长度影响不同，据此本

研究折中考虑，取 9 个氨基酸作为 linker（即：3 个

GSG 重复）如表 1，采用 overlap PCR 扩增技术获得

融合基因 4CL-(GSG)3-STS；将融合基因连接至酿酒酵
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母表达载体 pESC-TRP 的 Gal10 启动子下游的多克隆

位点 1（MCS1）的 BamHI 和 XhoI 酶切位点之间，从

而获得重组表达载体 pESC-TRP-4CL-(GSG)3-STS；利

用 LiCl 转化法[12]将所得重组表达载体转化至酿酒酵

母 WAT11 中获得重组菌株。 

表1 融合基因扩增所用引物 

Table 1 Primers for fusion genes amplification 

名称 序列(5’-3’) 

F ATTTGGATCCATGGCGCCACAAGAACAA 

R TGATCTCGAGTTAAATGATGGGCACACT 

(GSG)3-R CAGTTGAAGCTGCCATGCCAGATCCGCCAGATCCGCCAGATCCCAATCCATTTGCTAGT 

(GSG)3-F ACTAGCAAATGGATTGGGATCTGGCGGATCTGGCGGATCTGGCATGGCAGCTTCAACTG 

注：1.引物 F 和 R 中的黑体序列表示酶切位点 BamHI 和 XhoI；2.引物(GSG)3-F 和(GSG)3-R 中的下划线序列表示链接氨基酸。 

1.3  重组菌的发酵培养 

菌体细胞培养：挑取重组菌的单菌落于（如 1.1
所述）生长培养基中，30 ℃，200 r/min，培养 48 h
后获得菌体细胞培养液。 

重组基因诱导表达及目标产物合成：菌体细胞培

养液于 5000 r/min 离心 1 min，无菌水洗 3 次后，重悬

于（如 1.1 所述）诱导培养基中，按照预设发酵条件

的优化策略进行诱导重组蛋白的表达、添加 4-香豆酸

和催化目标产物白藜芦醇的合成。 

1.4  重组蛋白检测 

SDS-PAGE（polyacrylamide gel electrophoresis）
检测：诱导培养结束后，将 50 μL 培养液与对应体积

上样缓冲液混合后煮沸 5 min，12000 r/min 离心 30 s，
取 10 μL 上清样品进行 120 V 恒压电泳分离、考马斯

亮蓝染色检测。 
Western Blot 检测：SDS-PAGE 电泳分离结束后，

50 mA 稳流电转 2 h 将蛋白转移至 PVDF 膜上，加入

5%脱脂奶粉的 TBS 缓冲液（0.02 M Tris-HCl，0.5 M 
NaCl，pH 7.5）37 ℃封闭 1 h；将 STS 和兔抗血清在

TBS 中混和并稀释 1000 倍，于 37 ℃封闭 1 h；用

TBS-Tween 缓冲液（TBST：含 0.05%吐温-20 的 TBS）
洗涤三次，以 HRP 标记山羊抗鼠 IgG，于 37 ℃孵育

1 h；TBST 洗涤 3 次后用含有 6 mg 甲氧基萘酚的甲醇

溶液 2 mL 和添加 6 μL 30%双氧水的 TBS 溶液 10 mL
处理膜后获得免疫印迹图像，使用计算机软件

ImageMaster (Pharmacia Biotech)进行图像分析处理。 

1.5  产物提取和检测 

发酵结束后，用等量的乙酸乙酯萃取。萃取溶液

待乙酸乙酯溶剂挥发后，用 50%的甲醇溶解，过滤膜

后，进10 μL样品于Waters 1525型高效液相色谱仪（美 
 

国 Waters 公司）进行检测。检测用色谱柱为 SunfireTM 
C 18 反相柱（5.0 μm，4.6 mm×150 mm），流动相为甲

醇（A）和水（B），流速为 0.8 mL/min，柱温为 25 ℃，

采用梯度洗脱（条件设定为 0~30 min：10%~70% A，

30~40 min：70% A），检测波长为 306 nm。 

1.6  数据统计分析 

采用 Microsoft Excel 2007 分析处理数据，采用

Origin 8.0 软件绘制图表，利用 SPSS 18 软件进行显著

性分析。 

2  结果与讨论 

2.1  酿酒酵母重组载体的构建 

分别以质粒 pCRT7/CT-TOP-Nt4CL 和 pET-30b- 
PcSTS 为模板，以 F/(GSG)3-R 和(GSG)3-F/R 为上下游

引物 PCR 扩增获得基因片段分别为~1600 bp 和~1200 
bp，分别与 Nt4CL 和 PcSTS 基因相符（图 2a）；将 PCR
产物回收混合作为模板，以 F/R 为上下游引物进行

Overlap PCR 获得基因片段~2800 bp，与理论 Nt4CL
和 PcSTS 的融合基因片段大小相符（图 2b）；将融合

基因片段回收后连接至克隆载体 pMD18-T 上，测序

验证后与酿酒酵母表达载体 pESC-Trp 连接获得重组

质粒 pESC-TRP-4CL-(GSG)3- STS，BamHI/XhoI 双酶

切重组质粒验证结果如图 2C，表明重组表达体系构建

成功。 

 



现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2019, Vol.35, No.5 

187 

  
图2 重组载体pESC-TRP-4CL-(GSG)3-STS构建过程电泳检测结

果 

Fig.2 Electrophoresis analysis of the recombinant vector 

pESC-TRP-4CL-(GSG)3-STS construction 

注：a. Nt4CL、PcSTS 基因扩增结果，M：DNA Marker，

1~3：Nt4CL 基因，4~6：PcSTS 基因；b. 融合基因 PCR 鉴定

结果，M：DNA Marker，1~6：融合基因；c. 重组质粒酶切鉴

定结果，M：DNA Marker，1：重组质粒，2：重组质粒 BamHI

和 XhoI 双酶切产物。 

2.2  重组酿酒酵母发酵产物分析验证 

分别在诱导表达 4 h 和 8 h 取样，并利用 SDS- 
PAGE 检测重组酿酒酵母全蛋白结果发现分子量约

100 ku 的蛋白条带（图 3a）与融合蛋白分子量大小相

符，但条带不是单一。为了进一步确认融合蛋白是否

表达，进行了 Western Blot 检测，结果均出现了免疫

印迹条带，并且发现诱导 8 h 的条带与诱导 4 h 的相比

显著变粗，说明同样条件下适当增加诱导时间可以提

高融合蛋白表达量（图 3b）。 

 

 
图3 重组蛋白检测结果 

Fig.3 Analysis of the recombinant protein 

注：a. SDS-PAGE 检测结果；b. Western Blot 检测结果。

M：Protein Marke，1：重组菌诱导表达 4 h，2：重组菌诱导表

达 8 h。 

2.3  重组酿酒酵母发酵产物分析验证 

白藜芦醇标准品进行 HPLC 分析结果表明，其出

峰时间为 22.3 min（图 4a），重组酿酒酵母诱导培养基

中添加 4-香豆酸，培养 8 h 后的发酵液萃取相 HPLC
分析结果显示在相同时间也有目标峰出现（图 4b），
表明利用(GSG)3的 linker构建Nt4CL和PcSTS的融合

基因，同样可以在酿酒酵母中成功表达并且催化合成

了目标产物白藜芦醇。 

 

 
图4 重组酿酒酵母发酵产物高效液相色谱分析结果 

Fig.4 HPLC analysis of the recombinant Saccharomyces 

cerevisiae 

注：a. 白藜芦醇标准品 HPLC 分析结果；b. 重组菌发酵

产物 HPLC 分析结果。 

2.4  重组酿酒酵母发酵条件优化 

通过基因重组技术实现微生物合成白藜芦醇成为

近几年的研究热点，重组体系发酵条件的进一步优化

对产量提高也是至关重要[3,4,13]。本研究在成功获得酿

酒酵母工程菌株后，根据相关文献信息[1~5,14]和研究课

题组相关研究的经验[9,15~17]，进一步进行了发酵条件

的优化研究：首先固定诱导时间为 18 h，考察了增加

底物 4-香豆酸的添加浓度对白藜芦醇产量的影响（图

5a），结果当浓度提高到 24 mg/L 时可将产量提高到

3.38 mg/L，然后确定 4-香豆酸的添加浓度为 24 mg/L，
考察了诱导时间对产量的影响（图 5b），结果表明其

对产量的提高并不明显，而且诱导时间多于 8 h 后效

果反而变差，推测有可能是底物对酶存在一定的抑制

效应，因而又尝试了底物分批流加的方式（图 5c），
结果表明：当把 24 mg/L 的 4-香豆酸分两次（0 h 和 4 
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h 分别加 12 mg/L）时，白藜芦醇产量可以提高到 5.27 
mg/L，分 4 次（0 h、2 h、4 h 和 6 h 分别加 6 mg/L）
时，其产量可以进一步提高到 7.01 mg/L。 

 

 

 
图5 重组酿酒酵母发酵条件优化结果 

Fig.5 Optimization result of the recombinant Saccharomyces 

cerevisiae fermentation 

注：a. 4-香豆酸添加浓度对白藜芦醇产量的影响（诱导时

间均为 18 h）；b. 诱导时间对白藜芦醇产量的影响（4-香豆酸

添加浓度均为 24 mg/L）；c. 4-香豆酸添加方式对白藜芦醇产量

的影响（4-香豆酸添加终浓度均为 24 mg/L）诱导总时间为 8 h。

误差线表示三次平行实验所的标准差；不同字母表示差异显著，

即 p<0.05。 

2.5  重组酿酒酵母合成白藜芦醇体系的比较 

表 2 总结了目前利用重组酿酒酵母合成白藜芦醇

的研究现状，采用不同生物技术手段获得白藜芦醇产

量差异较大，有不足 1 mg/L[14,18]，也有高达 391 
mg/L[6]，多数处于 1~10 mg/L[4,8,19~22]。本研究则采用

基因融合技术，通过在酿酒酵母融合表达来自烟草的

4CL 和来自虎杖的 STS，成功实现了重组酿酒酵母合

成白藜芦醇，并且对重组菌合成白藜芦醇的发酵条件

进行了优化研究，最终通过优化调控诱导时间、底物

添加浓度和添加方式可得到白藜芦醇产量 7.01 mg/L，
就重组菌构建难易程度、培养基组成复杂程度、转化

率和产率等指标考虑，本研究生产效率处于当前研究

的较高水平。 
基因来源不同对重组酿酒酵母合成白藜芦醇产量

的影响有差异，通常会引入 4CL 和 STS 基因实现重组

菌由 4-香豆酸合成白藜芦醇：4CL 的来源主要有拟南

芥（Arabidopsis thaliana）、烟草（Nicotiana tabacum）、

杨树（Populus）和大豆（Glycine max），产量比较高

的是来自于拟南芥和烟草；STS 的来源主要有葡萄

（Vitis vinifera）、花生（Arachis hypogaea）和虎杖

（Polygonum cuspidatum），产量比较高的是来自于葡

萄和虎杖；不同来源的 4CL 和 STS 组合会导致产量不

同，产量超过 5 mg/L 的有烟草 4CL 和葡萄 STS[4]、拟

南芥4CL和葡萄STS组合[6,8]及拟南芥4CL和虎杖STS
组合[9]，本研究则尝试了烟草 4CL 和虎杖 STS 并且最

终得到了 7.01 mg/L 的白藜芦醇。4CL 和 STS 重组表

达策略不同对白藜芦醇产量的影响也不同，利用连接

肽融合表达和蛋白脚手架集中表达有利于目标产物产

量的提高[7~9]，本研究则尝试的是利用较长的连接肽融

合表达。另外，尝试引入苯丙氨酸解氨酶（PAL）和

酪氨酸解氨酶（TAL）实现由较低成本底物氨基酸合

成白藜芦醇也是个值得研究的方向[7,14,20~22]，不过其生

产效率（包括转化率和产率等指标）有待进一步提高。 
不同发酵培养条件对重组酿酒酵母合成白藜芦醇

生产效率的影响差异较显著，通常使用的培养基有全

营养混合型（包括 YPD、YNB、CM、YP 及其它营

养丰富的培养基）和营养缺陷型（SD 培养基），营养

丰富的混合型培养基可能大幅度提高产量而使其生产

应用潜力增大[6]，而缺陷型合成培养基（SD 培养基）

有利于实现精确调控[7~9,19]，本研究采用的是 SD 培养

基；一般营养丰富的混合培养基中添加的底物浓度较

高[4,6,14,18,20~22]，缺陷型合成培养基添加底物浓度不宜

过高；另外，合成体系可能会存在底物抑制效应，所

以采取分批添加方式效果更好[6,7,18,20]，本研究通过分

批添加方式产量增加 1 倍的结果再次证实了底物抑制

效应的存在，因此选择分批添加可以显著提高目标产

物的产量。 
综上，本研究的优势在于发酵周期短、转化率和

产率同时处于较高水平。 
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表2 重组酿酒酵母合成白藜芦醇的比较 

Table 2 Comparison of resveratrol production by recombinant Saccharomyces cerevisiae 

引入基因及来源 培养基 原料底物 添加量 产量/
(mg/L) 周期/h 转化率 产率/ 

(mg/L/h) 文献 

4CL (Arabidopsis thaliana) 

RS(Vitis vinifera) 
YPD 4-coumarate

0.1×4=0.4 mM

(65.6 mg/L) 
0.78 96 0.012 0.008 [18] 

4CL (Populus trichocarpa 

×Populus deltoides) 

STS (Vitis vinifera) 

SD 4-coumarate 10 mg/L 1.45 48 0.145 0.030 [19] 

4CL (Arabidopsis thaliana) 
STS (Vitis vinifera) SD 4-coumarate 12 mg/L 5.25 78 0.438 0.067 [8] 

4CL (Nicotiana tabacum) 

STS (Vitis vinifera) 
YNB 4-coumarate

5 mM 

(820 mg/L) 
5.8 96 0.007 0.060 [4] 

4CL (Nicotiana tabacum) 

STS (Polygonum cuspidatum) 
SD 4-coumarate 6×4=24 mg/L 7.01 56 0.292 0.125 This study

4CL (Arabidopsis thaliana) 

STS (Polygonum cuspidatum) 
SD 4-coumarate

0.075 mM 

(12.3 mg/L) 
12.2 72 0.992 0.169 [9] 

4CL(Arabidopsis thaliana) 

STS(Vitis vinifera) 
YPD 4-coumarate

10+5=15 mM 

(2460 mg/L) 
391 144 0.159 2.715 [6] 

PAL, CPRa (Populus  
trichocarpa×P. deltoides) 
C4H, 4CL (Glycine max) 

STS (Vitis vinifera) 

CM Phenylalanine 10 mM 
(1650 mg/L) 0.29 120 0.0002 0.002 [14] 

PAL, CPRa (Populus  

trichocarpa×P. deltoides) 

C4H, 4CL (Glycine max) 

STS (Vitis vinifera) 

CM 4-coumarate
1 mM 

(164 mg/L) 
0.31 75 0.002 0.004 [14] 

TAL (Rhodobacter sphaeroides) 

area (Escherichia coli) 

4CL (Arabidopsis thaliana) 

STS (Vitis vinifera) 

sucrose 

medium 
4-coumarate 10×9=90 mg/L 2.3 180 0.0256 0.013 [20] 

PAL (Rhodosporidium toruloides)

C4H / 4CL (Arabidopsis thaliana)

STS (Arachis hypogaea) 

YP Tyrosine 
12 mM 

(2172 mg/L) 
5.8 80 0.003 0.073 [21] 

TAL (Rhodobacter sphaeroides) 

4CL (Arabidopsis thaliana) 

RS(Vitis vinifera) 

YPD Tyrosine 
3 mM 

(543 mg/L) 
6.2 120 0.011 0.052 [22] 

TAL (Rhodobacter sphaeroides) 
4CL (Arabidopsis thaliana) 

STS (Vitis vinifera) 
SD 4-coumarate 100×4=400 μM

(25.6 mg/L) 14.4 96 0.563 0.150 [7] 

注：YPD 培养基：酵母提取物、蛋白胨和葡萄糖培养基，SD 培养基：缺陷型合成培养基，YNB 培养基：酵母氮源基础培养基，

CM 培养基：基础型完全培养基，YD 培养基：酵母提取物和蛋白胨培养基。在底物“添加浓度”栏里的表达式“a×n=x”代表底物添加总

浓度为 x，分 n 次加入，每次加 a。如“0.1×4=0.4 mM”表示 4-香豆酸添加总浓度为 0.4 mM，分 4 次添加，每次添加 0.1 mM。“a+b=x”

代表底物添加总浓度为 x，分 2 次加入，添加浓度分别为 a 和 b。如“10+5=15 mM”表示 4-香豆酸添加总浓度为 15 mM，分 2 次添加，

添加浓度分别为 10 mM 和 5 mM。转化率=产量/添加量。产率=产量/周期。 
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3  结论 

白藜芦醇具有多种生物活性，对人类健康有多方

面积极作用，为了满足其日益增长的需求，研究开发

一种有效的微生物合成白藜芦醇方法成为重点。通过

优化调整基因组合方式、表达策略、培养基组成和底

物流添加方式等有望进一步提高重组酿酒酵母生产白

藜芦醇的效率。本研究提供了一种操作简单、生产周

期短的酵母合成白藜芦醇的方法，为实现其规模化生

产提供基础。 
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