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(57)摘要

本发明提供了一株具有XR‑XDH途径的可快

速发酵木糖的酿酒酵母菌株及构建方法，该酿酒

酵母菌株为SE B 1 3 ，分类命名为酿酒酵母

Saccharomyces  cerevisiae，保藏编号为CGMCC 

No.19586。本发明以发酵性能优良的工业酿酒酵

母菌株作为出发菌株，结合基因定点突变、基因

工程、交配和进化工程手段构建了一株具有XR‑

XDH途径的木糖发酵性能优良且具有优良抑制物

耐受的酵母菌株SEB13，该菌株具有较高的木糖

消耗速率和乙醇生成速率，为秸秆燃料乙醇工业

化生产提供了优良菌株来源，具有很好的工业应

用潜力。
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1.一株具有XR-XDH途径的可快速发酵木糖的酿酒酵母菌株，其特征在于，为SEB13，分

类命名为酿酒酵母Saccharomyces  cerevisiae，保藏编号为CGMCC  No.19586，保藏日期为

2020年04月20日，保藏单位为中国微生物菌种保藏委员会普通微生物中心，保藏单位地址

为北京市朝阳区北辰西路1号院3号。

2.一种如权利要求1所述酿酒酵母菌株的构建方法，包括如下步骤：

步骤一，含双位点突变XYL1基因和KanMX基因的质粒pKX1(D)X2XK的构建：

(1)以pXR作为模板，用第一引物对扩增得到双碱基突变的XYL1片段1，用第二引物对扩

增得到双碱基突变的XYL1片段2；用所述XYL1片段1和XYL1片段2为模板，用第三引物对进行

融合PCR，得到双突变XYL1片段；

(2)将所述XYL1双突变片段与pKX1X2XKS同时进行双酶切，纯化后连接得到质粒pBX1

(D)X2XK；

(3)以质粒pKX1X2XKS为模板，采用第三引物对扩增出KanMX片段；将此KanMX片段和所

述质粒pBX1(D)X2XK同时酶切、连接，筛选并测序得到质粒pKX1(D)X2XK；

步骤二，木糖代谢单倍体菌株的构建：

(1)以所述质粒pKX1(D)X2XK为模板扩增出片段XYL1(D)-XYL2-XKS1；

(2)将所述XYL1(D)-XYL2-XKS1转化到单倍体菌株KFG4-6B，得到XR双突变重组菌株，命

名为HX57D；

步骤三，单倍体菌株交配和二倍体菌株混合菌株进化工程：

(1)取等量的所述HX57D与KFG5-5C新鲜酵母细胞，混合均匀、接种到培养基中，培养；

(2)培养完成，确定为二倍体后，然后以木糖为唯一碳源进行驯化；

步骤四，取驯化过程中保存的菌液进行突变菌株分离和筛选，得到上述具有XR-XDH途

径的可快速发酵木糖的酿酒酵母菌株。

3.根据权利要求2所述的酿酒酵母菌株的构建方法，其特征在于，步骤一中所述第一引

物对的序列为SEQ  ID  No.1和SEQ  ID  No.2；所述第二引物对的序列为SEQ  ID  No.3和SEQ 

ID  No.4；所述第三引物对的序列为SEQ  ID  No.1和SEQ  ID  No.3。

4.根据权利要求2所述的酿酒酵母菌株的构建方法，其特征在于，步骤一(2)中所述

XYL1双突变片段与pKX1X2XKS同时进行Apa  I、Xho  I双酶切。

5.根据权利要求2所述的酿酒酵母菌株的构建方法，其特征在于，步骤一(3)中所述

KanMX片段和pBX1(D)X2XK质粒同时用Apa  I酶切。

6.根据权利要求2所述的酿酒酵母菌株的构建方法，其特征在于，步骤二(1)中所述扩

增所采用的引物序列为SEQ  ID  No.6和SEQ  ID  No.7。

7.根据权利要求2所述的酿酒酵母菌株的构建方法，其特征在于，步骤二(2)中所述转

化采用方法为醋酸锂法。

8.根据权利要求2所述的酿酒酵母菌株的构建方法，其特征在于，在驯化之前，将待驯

化菌株在2％YPD平板上过夜活化，取适量菌体接种到含100mL  5％YPD的500mL三角瓶中，在

恒温摇床中以30℃、160r/min条件预培养16h；然后9,000g离心1min收集菌体。

9.根据权利要求8所述的酿酒酵母菌株的构建方法，其特征在于，所述驯化包括如下阶

段：

第一阶段，将所述菌体以接种量OD660＝0.1接种到含2％YNBX的培养基中，每24小时转
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接一次；

第二阶段，将第一阶段得到的菌液以接种量OD660＝0.01接种到2％YNBX培养基，每48h

或24h传代一次；

第三阶段，将第二阶段得到的菌液以接种量OD660＝0.01接种到4％YNBX，每24h传代一

次，直至监测数据在连续5次转接中没有明显变化，停止转接，保存菌液。

10.根据权利要求9所述的酿酒酵母菌株的构建方法，其特征在于，所述驯化的条件为

35℃、200r/min。
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一株具有XR-XDH途径的可快速发酵木糖的酿酒酵母菌株及构

建方法

技术领域

[0001] 本发明涉及微生物重组技术领域，尤其涉及一株具有XR-XDH途径的可快速发酵木

糖的酿酒酵母菌株及构建方法。

背景技术

[0002] 生物液体燃料生物乙醇被认为是一种可替代化石燃料汽油的清洁能源，基于我国

发展燃料乙醇需遵循“不与人争粮，不与粮争地”的原则，含有大量可发酵糖的秸秆等废弃

生物质将成为燃料乙醇生产的主要原料。秸秆水解液含有以葡萄糖和木糖为代表的六碳糖

和五碳糖，将它们发酵转化成乙醇，实现全糖利用，是进行秸秆燃料乙醇生产的基础。同时，

由于秸秆原料预处理和水解过程中会产生多种副产物如小分子有机酸、呋喃醛类、酚醛类

物质，它们会显著抑制乙醇发酵微生物的生长和发酵，因此构建具有抑制物耐受力且能同

时发酵葡萄糖和木糖的可工业化应用的微生物菌株对于秸秆原料的燃料乙醇生产至关重

要。

[0003] 酿酒酵母作为传统的乙醇工业生产微生物，具有鲁棒性且乙醇产率高，但是它不

能利用木糖。在酿酒酵母中异源表达树干毕赤酵母的木糖代谢XR-XDH(木糖还原酶-木糖醇

脱氢酶)途径，同时高表达酿酒酵母内源XK(木酮糖激酶)，能够赋予酿酒酵母代谢木糖的能

力。但由于XR偏好NADPH而XDH只利用NAD+作为辅酶导致该途径辅酶不平衡，中间代谢产物

木糖醇大量积累，乙醇收率偏低。因此如何降低该途径木糖醇的积累同步提升木糖代谢速

率以及乙醇收率是获得优秀木糖发酵菌株的关键。

发明内容

[0004] 本发明的目的在于克服现有技术中的缺陷，提供一株具有XR-XDH途径的可快速发

酵木糖的酿酒酵母菌株及构建方法，以发酵性能优良的工业酿酒酵母菌株作为出发菌株，

结合基因定点突变、基因工程、交配和进化工程手段构建了一株具有XR-XDH途径的木糖发

酵性能优良且具有优良抑制物耐受的酵母菌株，为秸秆燃料乙醇工业化生产提供了优良菌

株来源。

[0005] 本发明为解决上述技术问题采用以下技术方案：

[0006] 本发明的第一方面是提供一株具有XR-XDH途径的可快速发酵木糖的酿酒酵母菌

株，其为SEB13，分类命名为酿酒酵母Saccharomyces  cerevisiae，保藏编号为CGMCC 

No.19586，保藏日期为2020年04月20日，保藏单位为中国微生物菌种保藏委员会普通微生

物中心，保藏单位地址为北京市朝阳区北辰西路1号院3号。

[0007] 本发明的第二方面是提供上述具有XR-XDH途径的可快速发酵木糖的酿酒酵母菌

株的构建方法，包括如下步骤：

[0008] 步骤一，含双位点突变XYL1基因(编码XR)和KanMX基因的质粒pKX1(D)X2XK的构

建：
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[0009] (1)以pXR作为模板，用第一引物对扩增得到双碱基突变的XYL1片段1，用第二引物

对扩增得到双碱基突变的XYL1片段2；用XYL1片段1和XYL1片段2为模板，用第三引物对进行

融合PCR，得到双突变XYL1片段；

[0010] (2)将上述XYL1双突变片段与pKX1X2XKS同时进行双酶切，纯化后连接得到pBX1

(D)X2XK质粒；

[0011] (3)以质粒pKX1X2XKS为模板，采用第三引物对扩增出KanMX片段；将此KanMX片段

和pBX1(D)X2XK质粒同时酶切、连接，筛选并测序得到质粒pKX1(D)X2XK；

[0012] 步骤二，木糖代谢单倍体菌株的构建：

[0013] (1)以质粒pKX1(D)X2XK为模板扩增出片段XYL1(D)-XYL2-XKS1；

[0014] (2)将XYL1(D)-XYL2-XKS1片段转化到单倍体菌株KFG4-6B，得到XR双突变重组菌

株，命名为HX57D；

[0015] 步骤三，单倍体菌株交配和二倍体菌株混合菌株进化工程：

[0016] (1)取等量的HX57D与KFG5-5C新鲜酵母细胞，混合均匀、接种到培养基中，培养；

[0017] (2)培养完成，确定为二倍体后，然后以木糖为唯一碳源进行驯化；

[0018] 步骤四，取驯化过程中保存的菌液进行突变菌株分离和筛选，得到上述具有XR-

XDH途径的可快速发酵木糖的酿酒酵母菌株。

[0019] 进一步地，步骤一中第一引物对的序列为SEQ  ID  No.1和SEQ  ID  No.2；第二引物

对的序列为SEQ  ID  No .3和SEQ  ID  No .4；第三引物对的序列为SEQ  ID  No .1和SEQ  ID 

No.3。

[0020] 进一步地，步骤一(2)中XYL1双突变片段与pKX1X2XKS同时进行Apa  I、Xho  I双酶

切。

[0021] 进一步地，步骤一(3)中KanMX片段和pBX1(D)X2XK质粒同时用Apa  I酶切。

[0022] 进一步地，步骤二(1)中扩增所采用的引物序列为SEQ  ID  No.6和SEQ  ID  No.7。

[0023] 进一步地，步骤二(2)中转化采用方法为醋酸锂法。

[0024] 进一步地，在驯化之前，将待驯化菌株在2％YPD平板上过夜活化，取适量菌体接种

到含100mL  5％YPD的500mL三角瓶中，在恒温摇床中以30℃、160r/min条件预培养16h；然后

9,000g离心1min收集菌体。

[0025] 进一步地，驯化包括如下阶段：

[0026] 第一阶段，将菌体以接种量OD660＝0.1接种到含2％YNBX的培养基中，每24小时转

接一次；

[0027] 第二阶段，将第一阶段得到的菌液以接种量OD660＝0.01接种到2％YNBX培养基，

每48h或24h传代一次；

[0028] 第三阶段，将第二阶段得到的菌液以接种量OD660＝0.01接种到4％YNBX，每24h传

代一次，直至监测数据在连续5次转接中没有明显变化，停止转接，保存菌液。

[0029] 进一步地，驯化的条件为35℃、200r/min。

[0030] 本发明采用以上技术方案，与现有技术相比，具有如下技术效果：

[0031] 本发明以发酵性能优良的工业酿酒酵母菌株作为出发菌株，结合基因定点突变、

基因工程、交配和进化工程手段构建了一株具有XR-XDH途径的木糖发酵性能优良且具有优

良抑制物耐受的酵母菌株SEB13，该菌株具有较高的木糖消耗速率和乙醇生成速率，为秸秆
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燃料乙醇工业化生产提供了优良菌株来源，具有很好的工业应用潜力。

附图说明

[0032] 图1为本发明一实施中在0.06g干细胞/L接种量条件下利用4％YPX发酵的结果图；

[0033] 图2为本发明一实施中在0.3g干细胞/L接种量条件下利用10％YPDX发酵的结果

图；

[0034] 图3为本发明一实施例中在2g干细胞/L接种量条件下利用秸秆预处理物料的发酵

结果图。

具体实施方式

[0035] 本发明提供了一株具有XR-XDH途径的可快速发酵木糖的酿酒酵母菌株SEB13，现

已进行保藏，其分类命名为酿酒酵母Saccharomyces  cerevisiae，保藏编号为CGMCC 

No.19586，保藏日期为2020年04月20日，保藏单位为中国微生物菌种保藏委员会普通微生

物中心，保藏单位地址为北京市朝阳区北辰西路1号院3号。

[0036] 下面通过具体实施例和附图对本发明进行详细和具体的介绍，以使更好的理解本

发明，但是下述实施例并不限制本发明范围。

[0037] 以下实施例使用的材料如下：

[0038] (1)培养基

[0039] LB培养基：5g/L酵母浸出粉、10g/L蛋白胨、10g/L氯化钠，用NaOH调至pH  7.4；根据

实验需要添加100μg/mL氨苄青霉素(Amp)。

[0040] 2％YPD培养基：10g/L酵母浸出粉、20g/L蛋白胨、20g/L葡萄糖。

[0041] MX+G418培养基：1.7g/L无氨基酸氮源、20g/L木糖、5g/L硫酸铵，并添加100μg/mL 

G418作为筛选压力。

[0042] 5％YPD培养基：10g/L酵母浸出粉、20g/L蛋白胨、50g/L葡萄糖。

[0043] 2％YPX培养基：10g/L酵母浸出粉、20g/L蛋白胨、20g/L木糖。

[0044] 4％YPX培养基：10g/L酵母浸出粉、20g/L蛋白胨、40g/L木糖。

[0045] 10％YPDX培养基：10g/L酵母浸出粉、20g/L蛋白胨、60g/L葡萄糖、40g/L木糖。

[0046] 2％YNBX培养基：6.7g/L  YNB  w/o  AA，20g/L木糖。

[0047] 4％YNBX培养基：6.7g/L  YNB  w/o  AA，40g/L木糖。

[0048] (2)秸秆预处理物料：纤维素81.5g/L、葡萄糖4.19g/L、木糖14.83g/L、甲酸5.28g/

L、乙酸4.01g/L，总酚3.41g/L。

[0049] 上述培养基中若为固体培养基，则在灭菌前加入20g/L的琼脂粉。木糖需与其它成

分分开灭菌。

[0050] (3)菌株和质粒的信息如表1所示：

[0051] 表1菌株和质粒信息表
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[0052]

[0053] a  mXYL1(D) ,  双位点突变XR(K270R/N272D) .

[0054] (4)引物序列的信息如表2所示：

[0055] 表2引物序列信息表

[0056]
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[0057]

[0058] 实施例1

[0059] 本实施例提供一种具有XR-XDH途径的可快速发酵木糖的酿酒酵母菌株SEB13的构

建方法，包括如下步骤：

[0060] 步骤一，含双位点突变XYL1基因(编码XR)和KanMX基因的质粒pKX1(D)X2XK的构

建：质粒pKX1X2XKS为现有质粒，表达树干毕赤酵母XYL1、XYL2(编码XDH)、酿酒酵母內源

XKS1(编码XK)和KanMX抗性基因[1]。通过突变引物对质粒pKX1X2XKS中的XYL1基因进行定点

双突变。以pXR[1]作为模板，用引物M13-47和N272DK270R-R扩增得到双碱基突变的XYL1片段

1，用引物RV-M和N272DK270R-F扩增得到双碱基突变的XYL1片段2。用单突变片段1、2为模

板，用引物M13-47、RV-M进行融合PCR，得到双突变XYL1(N272DK270R)片段。将XYL1双突变片

段与pKX1X2XKS同时用Apa  I、Xho  I双酶切，纯化后连接得到pBX1(D)X2XK质粒。以质粒

pKX1X2XKS为模板，引物RV-M和Kan-XKS1R扩增出KanMX片段。将此KanMX片段和pBX1(D)X2XK

质粒同时用Apa  I酶切、连接，在LB+Kan平板上筛选并测序得到pKX1(D)X2XK质粒。

[0061] 步骤二，木糖代谢单倍体菌株的构建：质粒pKX1X2XKS和pKX1(D)X2XK分别含有野

生型和双突变XYL1。以这两个质粒为模板，用带有URA3上下游序列作为同源臂的引物URA 

F、URA  R扩增出片段XYL1(W)-XYL2-XKS1和XYL1(D)-XYL2-XKS1。将XYL1(W)-XYL2-XKS1和

XYL1(D)-XYL2-XKS1片段通过醋酸锂法转化到单倍体菌株KFG4-6B[2]，在2％YPD+G418平板

上进行筛选，得到的转化子经PCR验证确认三个基因正确转入URA3位点。分别将XR野生型和

XR双突变重组菌株分别命名为HX62W和HX57D。

[0062] 步骤三，单倍体菌株交配和二倍体菌株混合菌株进化工程

[0063] 取等量的HX57D与KFG5-5C[2]新鲜酵母细胞，混合均匀、接种于2％YPD液体培养基

中，30℃摇床培养，镜检观察接合子的形成情况。镜检杂交完成后吸取适量菌液，稀释涂布

于MX平板，30℃培养3～4天。挑取较大的单菌落，在显微镜下观察细胞形态，挑选出椭圆形

细胞，再利用引物MAT-P1、MAT-PA和MAT-Pα1进行PCR扩增，确认是否为二倍体。随机选取20
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株双倍体菌株依次命名为Z1～Z20。

[0064] 将20株双倍体混合以木糖为唯一碳源进行驯化。将待驯化菌株在2％YPD平板上过

夜活化，取适量菌体接种到含100mL  5％YPD的500mL三角瓶中，在恒温摇床中以30℃、160r/

min条件预培养16h。9,000g离心1min收集菌体，无菌水洗涤两次，用0.3M  EDTA分散菌体，测

量OD660。在35℃、200r/min条件下进行以下三个阶段驯化：第一阶段，将OD660为0.1的菌体

接种到含100mL  2％YNBX培养基的300mL三角瓶中，每24h取2mL发酵液接种到新的2％YNBX

中进行下一轮生长，共转接6次；第二阶段，以初始OD660＝0.01接种到2％YNBX培养基，每

48h或24h传代一次；第三阶段，降低接种量、提高木糖浓度，以初始OD660＝0.01接种到4％

YNBX，每24h传代一次。当监测数据在连续5次转接中没有明显变化，停止转接。保存菌液，用

于发酵评价和突变菌株分离。

[0065] 步骤四，从第二阶段驯化中选择第12次转接和第23次转接的细胞群落样品，分别

命名为Z20-12、Z20-23；从第三阶段驯化中选择第7次转接和第21次转接的细胞群落样品，

分别命名为Z4X-7和Z4X-21，对上述细胞群落进行批次发酵评估：在初始接种量为0.02g干

细胞/L条件下，利用4％YPX培养基发酵48h后的结果如表3所示。由表3可知，与亲本菌株

HX57D相比，各阶段的细胞群落在细胞生长、木糖利用及乙醇产量上均有明显的提升。其中

Z4X-21表现最佳，木糖消耗速率和乙醇生成速率均提高了1.7倍，而乙醇收率没有下降。对

细胞群落Z4X-21进行了突变菌株分离，并通过初筛和复筛得到木糖发酵性能优良的突变菌

株，命名为SEB13。具体的突变菌株分离和筛选如下：

[0066] (1)5,000g离心1min收集群落细胞。经无菌水洗涤后加入0.1M  EDTA分散菌体，并

用无菌水稀释1,000倍。

[0067] (2)取10μL点板于4％YNBX平板，利用MSM300显微操作系统分离单细胞，30℃培养3

～4d。挑取较大的菌落划线于2％YPD平板并编号。

[0068] (3)突变菌株经试管初筛后进行三角瓶发酵复筛：单菌在2％YPD平板上过夜活化，

取适量菌体接种到含20mL  5％YPD培养基的100mL三角瓶中，以30℃、160r/min条件预培养

16h。9,000g离心1min收集菌体，无菌水洗涤2次。以初始干重0.08g干重/L接种于含20mL 

4％YNBX培养基的100mL三角瓶中，在恒温摇床中以35℃、200r/min条件发酵48h，测定细胞

湿重和代谢物浓度。

[0069] 上述木糖发酵性能优良的突变菌株SEB13现已进行保藏，其分类命名为酿酒酵母

Saccharomyces  cerevisiae，保藏编号为CGMCC  No.19586，保藏日期为2020年04月20日，保

藏单位为中国微生物菌种保藏委员会普通微生物中心，保藏单位地址为北京市朝阳区北辰

西路1号院3号。

[0070] 表3进化工程各阶段细胞群落的批次发酵结果
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[0071]

[0072] 实施例2

[0073] 本实施例提供批次发酵评价的试验过程，包括如下步骤：

[0074] (1)利用4％YPX和10％YPDX培养基进行发酵评价。菌株在2％YPD固体培养基中活

化培养24h，取适量菌体接种于含100mL  5％YPD液体培养基的500mL三角瓶中，30℃、160r/

min预培养12～16h，9,000g离心1min收集菌体，无菌水洗涤两次，按一定接种量接种到含有

100mL4％YPX或10％YPDX培养基的300mL三角瓶中，在35℃恒温水浴锅中以200r/min转速发

酵48h。

[0075] (2)利用含高浓度抑制物的秸秆预处理物料进行预糖化-同步糖化发酵评价。物料

总固含量约20％，pH调整为5.5。使用诺维信CTec2在50度预糖化8小时后，接入2g干重/L细

胞在35度条件下进行同步糖化发酵。定时取样分析葡萄糖、木糖、木糖醇、乙醇含量。

[0076] 验证实施例1

[0077] 本验证实施例比较了表达野生型XYL1和双位点突变XYL1的单倍体菌株发酵能力，

具体的操作过程和结果如下：

[0078] 利用4％YPX培养基，在初始接种量为8g干细胞/L条件下，比较XR野生型菌株HX62W

和XR双突变菌株HX57D的发酵能力。两菌株的酶活分析结果和发酵结果见表4和表5。

[0079] 如表4所示，HX62W的XR倾向于亲和NADPH，其[NADPH-XR]/[NADH-XR]酶活性比值为

1.37。XR突变后对NADPH的亲和性下降，HX57D的[NADPH-XR]/[NADH-XR]比值为1.02。HX57D

的XR与XDH的绝对酶活比HX62W有所提升。双突变XR改变了XR的辅酶亲和性和绝对酶活性，

并且影响下游XDH的酶活性。如表5所示，与HX62W相比，HX57D的木糖消耗速率提高了12％，

木糖醇收率下降了44％，乙醇收率提高了13.4％。XR双突变菌株HX57D的发酵性能优良，木

糖消耗速率达到3.819g/L/h，木糖醇收率为0.116g/g木糖，乙醇收率达到0.33g/g木糖。

[0080] 表4  XR野生型、单、双突变菌株的XR、XDH酶活水平

[0081]
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[0082]

[0083] 注：所有数据均是基于8h发酵结果计算，结果为两次重复实验平均值±SD。

[0084] 表5野生型、双突变XR菌株的木糖发酵特性

[0085]

[0086] 注：所有数据均是基于8h发酵结果计算，结果为两次重复实验平均值±SD。

[0087] 验证实施例2

[0088] 本验证实施例的目的是评估单倍体交配获得的二倍体菌株发酵性能，具体的操作

过程和结果如下：

[0089] 选择20株二倍体(Z1～Z20)中10株和单倍体亲本HX57D进行批次发酵比较。在

0.473g干细胞/L接种量条件下，利用2％YPX培养基进行发酵，结果如表6所示。

[0090] 表6  HX57D及其二倍体的发酵能力比较

[0091]

[0092]

[0093] 注：所有数据均是基于48h发酵结果计算。

[0094] 由表6可知，和HX57D相比，所有二倍体的生长都有所下降，木糖消耗减慢，木糖醇

积累增多，乙醇收率下降。
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[0095] 验证实施例3

[0096] 本验证实施例利用合成培养基和秸秆预处理原料，对SEB13和其出发菌株HX57D的

发酵性能进行了评价，结果如图1-3所示。

[0097] 由图1可知，相比出发菌株HX57D，SEB13的木糖消耗速率和乙醇生成速率提升了

4.6倍，乙醇收率约0.33g/g消耗糖。

[0098] 由图2可知，相比HX57D，SEB13的葡萄糖消耗速率提高了1.36倍，发酵18小时后木

糖的消耗比例达到92％。木糖消耗速率达到2.05g/L/，是HX57D的8.3倍。

[0099] 由图3可知，尽管预处理物料含有高浓度的抑制物(乙酸、甲酸和酚类物质的总浓

度大于12.5g/L)，在前24小时，大部分葡萄糖被利用，两菌株间无显著差异。木糖的利用受

到抑制，但SEB13的木糖利用能力优于HX57D，发酵72小时时木糖消耗比例约50％。发酵72小

时时，两菌株的乙醇浓度相似，约为42g/L，乙醇收率达到0.38g/g总糖。

[0100] 上述结果表明，SEB13菌株具有优良的木糖利用能力且具有优秀的抑制物耐受能

力，具有很好的工业应用潜力。

[0101] 以上对本发明的具体实施例进行了详细描述，但其只作为范例，本发明并不限制

于以上描述的具体实施例。对于本领域技术人员而言，任何对该实用进行的等同修改和替

代也都在本发明的范畴之中。因此，在不脱离本发明的精神和范围下所作的均等变换和修

改，都应涵盖在本发明的范围内。
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序列表

<110> 中国石油化工股份有限公司

中石化上海工程有限公司

四川大学

<120> 一株具有XR-XDH途径的可快速发酵木糖的酿酒酵母菌株及构建方法

<160>  10

<170>  SIPOSequenceListing  1.0

<210>  1

<211>  24

<212>  DNA

<213>  Artificial  Sequence

<400>  1

cgccagggtt  ttcccagtca  cgac  24

<210>  2

<211>  29

<212>  DNA

<213>  Artificial  Sequence

<400>  2

gggacagtgt  cggaccttgg  aatgatggc  29

<210>  3

<211>  24

<212>  DNA

<213>  Artificial  Sequence

<400>  3

gagcggataa  caatttcaca  cagg  24

<210>  4

<211>  29

<212>  DNA

<213>  Artificial  Sequence

<400>  4

gccatcattc  caaggtccga  cactgtccc  29

<210>  5

<211>  24

<212>  DNA

<213>  Artificial  Sequence

<400>  5

gttgacgcta  acattcaacg  ctag  24

<210>  6

序　列　表 1/2 页

13

CN 112011472 A

13



<211>  105

<212>  DNA

<213>  Artificial  Sequence

<400>  6

tattcttaac  ccaactgcac  agaacaaaaa  cctgcaggaa  acgaagataa  atcatgtcga  60

aagctacata  taaggaacgg  ctgcaggtcg  acaaccctta  atata  105

<210>  7

<211>  95

<212>  DNA

<213>  Artificial  Sequence

<400>  7

tgaagctcta  atttgtgagt  ttagtataca  tgcatttact  tataatacag  ttttttagtt  60

ttgctggccg  catccgactc  actatagggc  gaatt  95

<210>  8

<211>  19

<212>  DNA

<213>  Artificial  Sequence

<400>  8

cctctactgt  ggaggcacc  19

<210>  9

<211>  23

<212>  DNA

<213>  Artificial  Sequence

<400>  9

actccacttc  aagtaagagt  ttg  23

<210>  10

<211>  23

<212>  DNA

<213>  Artificial  Sequence

<400>  10

gcacggaata  tgggactact  tcg  23
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图2
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