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雅致枝霉!!"脂肪酸脱氢酶基因的克隆
及在酿酒酵母中的表达

王德培，李明春，魏东盛，张颖慧，邢来君"

（南开大学微生物系 天津市微生物功能基因组学重点实验室 天津 0%%%&#）

摘 要：根据真菌!" 5脂肪酸脱氢酶基因保守的组氨酸"区和#区附近保守序列设计兼并引物进行 D35EFD，得到
雅致枝霉（!"#$%&’&($ )*)+#%,）GB0H$1%"!" 5脂肪酸脱氢酶基因 !2(+I部分 @JKG序列，然后通过快速扩增 @JKG末端
技术（DGF7）向两端延伸得到 #2%!+I的!" 5脂肪酸脱氢酶基因全长 @JKG序列。序列分析表明有一个 #0&&+I、编码
!2(个氨基酸的开放阅读框 37J"。推测的氨基酸序列与已知其他真菌的!" 5脂肪酸脱氢酶基因的氨基酸序列比
对，具有 0个组氨酸保守区、$个疏水区及 K末端细胞色素 +2融合区。将此编码区序列亚克隆到酿酒酵母缺陷型
菌株 LKMN@#的表达载体 IO7N$H% 中，构建表达载体 IO37J"，并在酿酒酵母 LKMN@# 中异源表达。通过气相色谱
（PF）和气相色谱Q质谱（PF5RN）分析表明，该序列在酿酒酵母中获得表达，产生$5亚麻酸（PSG）的含量占酵母总脂
肪酸的 &H2T。证明此序列编码的蛋白能将外加的亚油酸转化为$5亚麻酸，是一个新的有功能的!" 5脂肪酸脱氢酶
基因（P*:U.:V，GO(!##"#）。
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$5亚麻酸（$549:>4*:9@ .@9X，PSG）作为人体一种
必需脂肪酸，被认为是具有重要生理活性物质前列

腺素 EP5L和 EP5LL的前体［#］，对人体的激素调节及
脂肪酸代谢发挥着重要的生理作用。$5亚麻酸是通
过!" 5脂肪酸脱氢酶将亚油酸的第六位碳原子脱氢
转化形成的，因此，!" 5脂肪酸脱氢酶是$5亚麻酸生
产中的关键酶，并成为国内外学者的研究热点。自

九十年代初期由美国的 D*XX/等人［$］首次报道了产
生$5亚麻酸的单细胞兰细菌（ -.%)/"0/.,1&, BI?）
EFF"1%0分离出!" 5脂肪酸脱氢酶基因，并在另一株
不产生$5亚麻酸的兰细菌（2%#3#)%# BI?）中成功表
达以来，先后从植物琉璃苣［0］，丝状真菌高山被孢

霉［!］，线虫［2］等克隆到了该基因，并在酿酒酵母和烟

草中进行了表达。$%%%年，NI*,49:;等［"］报道从苔藓
（4)5#10’0% 6(56(5)(,）中克隆到具有双重功能的!" 5
脂肪酸脱氢酶基因，不仅可以在亚油酸 F" 上脱氢
形成亚麻酸，而且可以在该位置上继续脱氢，形成一

个炔键。$%%0 年 O? R9@C9:.V.［&］报道了在卷枝毛霉
中克隆到两个!" 5脂肪酸脱氢酶同工酶基因，而且

在低温下表达量存在明显差异。雅致枝霉是一种可

以在低温条件下生长的毛霉目低等丝状真菌，

R.:>@C. 等［1］报道在低温诱导下雅致枝霉不仅产生

$5亚麻酸还可产生%5亚麻酸，这在低等丝状真菌是
首次发现，因此克隆和分析雅致枝霉!" 5脂肪酸脱
氢酶基因，对研究低温诱导不饱和脂肪酸合成的调

节具有重要的意义。本文采用 D35EFD及 DGF7方
法得到一段 #2%!+I 的全长 @JKG 序列。对长度为
#0&&+I的开放阅读框架进行了功能性表达。这是
国际上首次从雅致枝霉克隆到!" 5脂肪酸脱氢酶基
因并在酿酒酵母中进行功能性验证的报道。

# 材料和方法

# $# 材料
#%#%# 菌株和质粒：雅致枝霉（ !"#$%&’&($ )*)+#%,
GB0H$1%"）、购于中国科学院微生物研究所；大肠杆
菌（7,/")5&/"&# /0*& JY2%）由本实验室保藏；质粒载体
IP7R53购自 E,>8*;.公司；酿酒酵母（ -#//"#50$./),
/)5)8&,&#) LKMN@#）营养缺陷型及表达载体 IO7N$H%



购自 !"#$%&’()"公司。
!"!"# 主要试剂和仪器：所有 *+, 分子量标准、
*+,限制性内切酶购自 -./.0. 公司，123.4、!5-3、
!"# *+,聚合酶购自北京鼎国生物公司，氨苄青霉
素、+5267及亚油酸购自 8."(’"公司，脂肪酸甲酯标
准品购自 8$(9.公司，反转录试剂盒和 :3;<2-载体
为 5&’9)(. 公 司 产 品， 8<0--< 0,=; >*+,
,9:4$?$>.%$’" /$%为 =4’"%)>@公司产品。气相色谱仪

为岛津 3=2A,。
!"!"$ 培养基的配制：大肠杆菌 BC培养基，见文献
［D］，雅致枝霉 5*,培养基，见文献［E7］酵母营养缺
陷型按 !"#$%&’()"公司操作手册进行，诱导表达的培
养基按文献［EE］。
!"!"% 引物合成和测序：引物合成由北京奥科公司
完成，引物序列及用途（表 E）。测序均由上海生工
完成。

表 ! 克隆雅致枝霉!& ’脂肪酸脱氢酶全长 ()*+所用引物
-.F4) E 5&$9)&G HG)I ?’& %@) >4’"$"( ’? ?H4424)"(%@ >*+, ’? !$"%&’(’)% *+*,"&-!J 2I)G.%H&.G) ()")

+’K 5&$9)&G（LM N OM） ,::4$>.%$’"

5E -33-33,,3（3P,）,（=P,）,,!=,（=P-）,,!（=P-）（3P-）=, 5.&%$.4 >*+, .9:4$?$>.%$’"，?’&Q.&I :&$9)&

5R ,=!33=,-!==（,P3）--（,P3）-3（,P3）-- 5.&%$.4 >*+, .9:4$?$>.%$’"，&)#)&G) :&$9)&

5O 3-,3=,,=3-=-,-=,=,-33 OM0,=; ?’&Q.&I :&$9)&

56 =-3,-=-,3,33-,==33,-== OM0,=; &)#)&G) :&$9)&

5L =-3,-=-,3,33-,==33,-==------------------ 0)#)&G %&."G>&$:%$’" :&$9)& ’? OM0,=;

5J 33=-3-3-=,,-3-=333,-==- LM0,=; &)#)&G) :&$9)&

5A =-,,-,=3,=-=,=-,-,333= LM0,=; ?’&Q.&I :&$9)&

5S =,= 33-,==,-3,3-,=,--,3,-=3-=,, T0U .9:4$>.%$’"，?’&Q.&I :&$9)&，F4.>V Q’&IG $G ./&" &)G%&$>%$’" )"WX9)

5D 33=- 3,,--=,,,=3,=-----3=--,,--3= T0U .9:4$>.%$’"，&)#)&G) :&$9)&，F4.>V Q’&IG $G 0120" &)G%&$>%$’" )"WX9)

!"# 部分 ()*+序列的 ,-’./,
按上海生工的 Y+!Z2E7 -0!W’4总 0+,提取试剂

盒方法，从液体培养 OJ@的雅致枝霉中抽滤获得菌
丝体然后液氮研磨提取总 0+,。按反转录试剂盒
要求，取 E#( 总 0+,为模板，T4$(’（I-）EL为反转录引
物，A7[变性 E79$"，冰浴 L9$"，然后分别加入，
L#BE7 \ 0- FH??)& ，R#B <(=4R（RL99’4PB），7]L#B .G$"
0+.$"（67YP#B），7]L#B ,< （̂R7YP#B），加水补至
R7#B，6R[反应 E@，DL[加热 E79$" 终止反应，合成
第一条 >*+,，N R7[备用。
根据已报道深黄被孢霉（3245’*4*++" "+/’&"）［ER］，

卷枝毛霉（3)124 1’41’&*++2’(*-）［A］、畸雌腐霉（675$’)%
’44*,)+"4*）［EO］、少根根霉（ 8$’92/)- "44$’9)-）［E6］的!J 2
脂肪酸脱氢酶基因同源序列组氨酸保守区 _$G!!
（‘‘/+/_+-__）和另一氨基酸保守区的氨基酸序
列（_+3<5^）设计简并引物 5E 和 5R，取 R#B >*+,
进行 5=0。扩增条件：D6[变性 O9$"；D6[ E 9$" ，
OA[ R 9$" ，AR[ E9$"，L个循环；D6[ E 9$" ，LA[
R 9$"，AR[ E]L 9$"，O7 个循环；AR[ E79$"。将
5=0产物回收并克隆到 :3;<2- 载体上，转化 0 K
12+’ *_L$，蓝白斑筛选和酶切鉴定阳性克隆，挑选正
确的阳性克隆测序。

!"$ 全长 ()*+的扩增
!"$"! OM>*+,末端扩增（OM0,=;）：以 5L作为反转

录引物，按上述方法反转录合成第一条 >*+,。根据
已获得的部分 >*+, 序列设计基因特异性引物 5O
与 OM0,=;下游引物 56 进行 OM>*+,末端扩增，条
件 D6[变性 O9$"；D6[ E 9$" ，LA[ E 9$" ，AR[ E
9$"，O7个循环，AR[ E79$"。将 5=0产物回收并克
隆到 :3;<2-载体上，挑选正确的阳性克隆测序。
!"$"# LM >*+, 末端扩增（LM 0,=;）：按 8<0--<

0,=; >*+, ,9:4$?$>.%$’" /$% 要求，取 E#( 总 0+,为
模板，合成第一条 >*+,，以 5A和特异性引物 5J进
行 LM>*+,末端的扩增。条件为 D6[变性 O9$"，然
后按 D6[ E9$" ，J7[ E9$" ，AR[ R9$"，O7个循环；
AR[ E79$"。将 5=0产物回收并克隆到 :3;<2-载
体上，挑选正确的阳性克隆测序。

!"$"$ 序列拼接：将部分 >*+,序列和 OM和 LM0,=;
获得的序列用 *+,<,+ ^)&G$’"6]7进行序列拼接，结
合测序峰图进行序列校正，最后获得拼接好的序列。

!"$"% 全长 >*+,的扩增：根据序列拼接结果设计
两端引物 5S 和 5D，按 D6[ E9$" ，LS[ E9$" ，AR[
R9$"，O7个循环，将 5=0产物回收并克隆到 :3;<2-
载体上构建质粒 :--;*J。引物 5S 和 5D 中黑体表
示在 LM和 OM端引入的酶切位点 ./&"、0120"。
!" % 酿酒酵母表达质粒的构建
提取的含有雅致枝霉!J 2脂肪酸脱氢酶基因的

质粒 :--;*J，用 ./&"、0120"双酶切，回收并与以
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同样双酶切的质粒 !"#$%&’连接，构建得到新质粒
!"(#)*（图 +），并转化到大肠杆菌 ),-!，以 ./!0筛

选阳性转化子，提取质粒 !"(#)*冻存1%’2备用。
!"# 酿酒酵母工程菌的构建
!"#"! 酿酒酵母感受态细胞的制备与转化：按文献
［+-］方法进行操作。
!"#"$ 酿酒酵母工程菌的诱导：按文献［+-］方法进
行操作。

!"% 酵母工程菌的脂肪酸甲酯化
按文献［+-］方法进行。

!"& 脂肪酸的气相色谱分析（’() *+,-.(/-0,(1+2，
’*）
柱子：弹性石英毛细管柱，’&3% 4 3’/，固相支持

物：聚二乙二醇丁二酸酯（ 567819:;<=87;>; ?78@67
AB@@:>C<;，)#D$）镀膜物：聚酰亚胺。载气：E%，线速：

+’@/FA。分流比 G +’’ G +，气化室温度：%-’2，柱温：
+H’2，尾吹：-’/IF/:>，检测器：氢火焰离子化检测器。
以 $:?/C公司生产的 DI.甲酯为标准品，上海生工公
司产 I.甲酯化后为底物对照。把上述方法制备的脂
肪酸甲酯化的样品，进行 DJ分析，上样量为 +"I。分
析软件：.E$(.K，分析之星色谱工作站。

$ 结果

$ 3! 雅致枝霉!% 4脂肪酸脱氢酶基因 5678扩增
根据已报道的深黄被孢霉、卷枝毛霉、畸雌腐

霉、少根根霉的#* 1脂肪酸脱氢酶同源序列中保守
的组氨酸富集区 LL（MMNEN,E(）和同源性较高的
区域（,EDO5P）的氨基酸序列设计简并引物进行
K(15JK，获得长度约为 -’’ Q!的片段。将片段回收
后，测序结果显示所扩增得到的片段全长为 R-S Q!，
编码 +-3 个氨基酸。通过其编码的氨基酸序列在
D;>TC>U数据库中用 TI.$(（TCA:@ I6@C7 .7:?>/;><
$;CV@= (667）进行相似性搜索，结果显示该 @)E. 所
编码的氨基酸序列和所搜索得到的序列的相同性在

%SW X *-W，表明已获得的 @)E. 序列可能是编码

#* 1脂肪酸脱氢酶基因的部分序列。
在获得部分 @)E.序列的基础上，采用 @)E.末

端快速扩增（K.J#）技术进行两个末端序列的扩增。
根据所获得的部分 @)E. 序列设计基因特异性引
物，进行 3Y和 -Y @)E. 末端扩增，结果分别获得约
-’’Q!和 H’’Q!的片段，测序分析结果显示，3Y@)E.
末端扩增获得长度为 RSSQ!的序列信息，包括 %%Q!
的 5678.尾，其和已获得的部分 @)E.序列之间存在
+’RQ!的重叠区，即在后者下游延伸出 3S-Q!的末端

序列。两个片段拼接所得到的序列在转译分析中能

形成编码 %-R 个氨基酸通读序列，并在 5678. 尾上
游的第 R%Q! 处因存在一个 (..而中断，在编码的
氨基酸序列中发现存在 ZL#,,P[5序列，和上述真
菌来源的#* 1脂肪酸脱氢酶的组氨酸富集区$的序
列 ZL#,,I[5 基本相同，表明两者属于同一 @)E.
片段。同样，-Y@)E.末端扩增获得长度为 \H- Q!的
序列信息，其与已知部分 @)E.序列存在 \RQ!的重
叠区，即在部分 @)E.序列上游延伸出 \++Q!，两个
片段拼接的序列转译分析中也获得了通读的编码

3-S 个 氨 基 酸 序 列，而 且 存 在 ,)[D,, 和
MMNEN,E(,,的两个组氨酸富集区，与上述已报
道脱氢酶中对应序列相似，这也表明 -YK.J#扩增
片段与上述两个扩增片段属于同一 @)E.。因此，经
上述 3个步骤的扩增，用序列分析软件将 3个片段
进行拼接，得到全长为 +-’RQ! 的核苷酸序列信息
（D;>TC>U，."SR++*+）。
$"$ 雅致枝霉!% 4脂肪酸脱氢酶基因序列分析
通过分析软件进行的序列分析结果表明，在

+-’R Q! 的 @)E.序列中存在一个潜在的开放阅读
框，位于 -Y末端下游 3* X +R+3 Q!之间，全长为 +3\\
Q!，编码 R-S个氨基酸、分子量为 -%&RU)C的蛋白和
其它已报道的#* 1脂肪酸脱氢酶氨基酸序列特别是
真菌来源的相比较，并从编码蛋白的分子量和序列

长度分析，有可能编码一个完整的#* 1脂肪酸脱氢
酶，命名为 !"#*。]K[两侧为 3* Q!的 -Y非转译区
和 S+ Q!的 3Y非转译区，而且，在 3Y末端的 !678.尾
上游 -* Q!有一个加尾信号 CC<CCC，进一步表明所获
得片段包含全长的 /KE. 3Y非转译区。
将所推测的氨基酸序列和已报道真菌的#* 1脂

肪酸脱氢酶氨基酸序列相似性分析表明，该序列和

少根根霉、卷枝毛霉、高山被孢霉［+*］、深黄被孢霉和

畸雌腐霉的#* 1脂肪酸脱氢酶氨基酸序列具有较大
同源性，相同性分别为：H\&*W、-*&RW、RH&HW和
RH&HW、3\&%W。通过氨基酸序列分析结果显示在
其 E端有细胞色素 Q- 区 ,5DD氨基酸位点 RS1-%，
氨基酸序列的 +\R X +\S、%++ X %+-和 3S- X 3SS位点
具有膜整合酶特异性保守的 3 个组氨酸富集区
,)[D,,（,:AL）、,E(,,（,:ALL）和 ZL#,,（,:A$），其
中 ,:A$中组氨酸 ,被谷氨酰胺 Z取代和其它真核
生物中的#* 1脂肪酸脱氢酶相同。
$"9 !% 4脂肪酸脱氢酶基因在酿酒酵母中的表达及
产物分析

为了验证 !"#* 的功能，用重组表达质粒

*\ M.ED );1!;: $% &’ ^ F ()%& *+),-.+-’-/+)& 0+1+)&（%’’*）R*（+）



!"#$%&（图 ’）转化酵母细胞，获得转基因酵母工程
菌株 "#$%&，经半乳糖诱导后，提取转基因酵母细胞
的总脂肪酸。脂肪酸经甲酯化后，以!(亚麻酸甲酯
标准品、受体菌 )*+,-.、空载体 !"$,/01转化的酵母
菌细胞作为对照进行 23分析（图 /(4）。结果只有
酵母工程菌株 "#$%&产生保留时间为 ’5067 89:的
特殊峰（图 /(;中黑色箭头所示），与 2<4甲酯标准
品的保留时间 ’506/ 89:相对应，而在空载体和空
菌体的对照样中没有出现相应的峰。2<4含量占细
胞总脂肪酸含量的 =07>（表 /）。

图 ! 重组表达质粒 "#$%&’的鉴定
?9@A’ )BC:D9E9-FD9G: GE DHC CI!JCKK9G: !.FK89B !"#$%&

LA %*4 8FJMCJ"($-G#5) B9@CKD；’0!"$,/01 B9@CKDCB NO !"## F:B

$%&P#；/0!"#$%&；Q0!"#$%& B9@CKDCB NO !"## F:B $%&P#；

50R3P !JGBS-D GE !"#$%&；LA %*4 LFJMCJ %</111A

图 ( 转基因酿酒酵母总脂肪酸的气相色谱分析图
?9@A/ )BC:D9E9-FD9G: GE 2<4 9: DJF:K@C:9- ’(%%)(*&+,%-. %-*-/0.0(- NO

23 F:F.OK9K

4：’ A %-*-/0.0(- KDJF9: )*+,-. DJF:KEGJ8CB T9DH DHC -G:DJG. UC-DGJ

!"$,/01；;：’ A %-*-/0.0(- DJF:KEGJ8CB T9DH !"#$%&A

表 ( 不同质粒转化的酵母细胞的脂肪酸含量
#FN.C / ?FDDO F-9B -G8!GK9D9G:K（TD >）GE DGDF. .9!9B EJG8 OCFKD

DJF:KEGJ8F:DK "$,/01 F:B "#$%&

#JF:KEGJ8F:DK
?FDDO F-9B -G8!GK9D9G:

3’&：1 3’&：’ 3’V：1 3’V：’ 3’V：/ 2<4
"$,/01 /10Q= ’Q0&= V0=’ ’’057 570=V 1
"#$%& /10=7 ’10 Q& V07/ ’/07= 51057 =07

()* +,-./定性分析
为了进一步确证所出现的新峰为 2<4甲酯，经

23(L,定性分析，然后通过 *),#W$R4W*)X数据库的
计算机检索，结果显示特殊峰为 2<4甲酯（图 Q(4），
8WY Z /6/表示 2<4甲酯化衍生物的分子量，与 2<4
甲酯标准物（图 Q(;）的相同，这些结果表明 #$%&的
编码产物能催化外源性亚油酸转化成 2<4，具有$& (
脂肪酸脱氢酶的功能。

图 0 转基因酿酒酵母脂肪酸 +,-./分析图
?9@AQ 23(L, F:F.OK9K GE DHC :GUC. !CFM 9BC:D9E9CB 9: ’(%%)(*&+,%-.

%-*-/0.0(- DJF:KEGJ8CB T9DH !"#$%&

4：’ A %-*-/0.0(- DJF:KEGJ8CB T9DH UC-DGJ !"P4%&；;：!(.9:G.C:9- F-9B

8CDHO.FDCB CKDCJ KDF:BFJBA

0 讨论

0)! 雅致枝霉!’ 脂肪酸脱氢酶基因的结构分析

$& (脂肪酸脱氢酶是 R[?4K代谢途径中的限速
酶，它也是一种膜整合的脂肪酸脱氢酶，具有特征性

的 Q个保守的组氨酸富集区和细胞色素 N7 区，目前
这些结构特征已成为$& (脂肪酸脱氢酶基因克隆的
主要依据。真核生物中的$& (脂肪酸脱氢酶是一种
定位于微体膜的“ EJG:D(C:B”脂肪酸脱氢酶，属于
3ODN7 融合蛋白超家族，其特点就是除了 Q个保守的
组氨酸富集区外，在氨基酸序列中具有细胞色素 N7
区的结构 XR22［’=］。细胞色素 N7 区的存在表明脂

==王德培等：雅致枝霉$& (脂肪酸脱氢酶基因的克隆及在酿酒酵母中的表达 A W微生物学报（/11&）5&（’）



肪酸脱氢酶定位于微体膜上，而不是质体中，因为质

体中的脂肪酸脱氢酶一般只利用铁氧还蛋白作为电

子供体。通过!! 和!" #脂肪酸脱氢酶中突变分析证
明 $%&&起到电子供体的功能，是维持酶活性所必
需的［’(］。在所获得 )*+,序列所编码的氨基酸序列
中存在上述 -个保守的组氨酸富集区，其 +端也具
有类似于细胞色素 ./区的结构 $%&&，表明所编码
蛋白也是一种“01234#536”脂肪酸脱氢酶。采用 7845#
*229:4495方法进行氨基酸疏水性分析（$8612;<4=8
;120:95）结果也表明和已报道的!" #脂肪酸脱氢酶一
样，所推测的氨基酸序列存在两个长的具有膜整合

蛋白特征的疏水结构。如图 >横线条所示，第 ’个
疏水区位于细胞色素 ./区和第 ’个组氨酸富集区
之间，第 ?个疏水区则位于第 ?个和第 -个组氨酸
富集区之间，疏水区形成四次跨膜结构。以上结果

说明所获得的 )*+,序列编码一个潜在的!" #脂肪
酸脱氢酶。

图 ! 雅致枝霉!" #脂肪酸脱氢酶的疏水分析图
@:AB > $8612;<4=8 ;120:95C 20 !"#$%&’&($ )*)+#%, !" #0<448 <):6

65C<4D1<C5 20（EF*"）G<1C :36:)<45 4=5 4H2 =8612;=2.:) 62I<:3C

$%& 雅致枝霉!" 脂肪酸脱氢酶基因在酿酒酵母中

的表达分析

经过上述的基因克隆、序列分析，我们初步推测

从雅致枝霉中获得的 )*+,序列具有一个潜在编码

!" #脂肪酸脱氢酶的基因。为了验证其功能，将其编
码序列和 ;JFK?LM连接，构建重组表达载体，以尿嘧
啶缺陷型酿酒酵母 N+OK)9 作为宿主进行功能表达
分析。在添加外源性底物亚油酸，分别于 ?(P、
?MP诱导培养，在转基因酵母总脂肪酸中出现一个
和 &Q,甲酯标准品相同保留时间的新峰，进一步的
&R#SK定性分析表明产生的新脂肪酸为 &Q,，但于
?(P培养转基因酵母脂肪酸含量较低，其中的 &Q,
占总脂肪酸含量微弱（图略），而于 ?MP培养所得脂
肪酸含量明显增加，并且 &Q, 占总脂肪酸含量
TL/U，说明酵母细胞脂肪酸的表达有可能受到温度
的调节。这些结果证明所获得序列的编码产物具有

!" #脂肪酸脱氢酶活性，它能特异性地在亚油酸 R"
和 RT位之间脱氢形成双键。这是国际上首次报道
从雅致枝霉中克隆的!" #脂肪酸脱氢酶基因并在酿
酒酵母中进行表达，该基因序列已经注册到 +RGN
的 &53G<3V中，序列号为 ,J!>’’"’。
近年来，国内外一些实验室从植物、动物和微生

物等不同来源中克隆到!" #脂肪酸脱氢酶基因，然
而，到目前为止，只有 "个从真菌中克隆到同一基因
的报道。从雅致枝霉中克隆与 &Q,生物合成相关
基因，有助于阐明其体内 &Q,的生物合成途径，并
可作为遗传工具对丝状真菌的 %W@,C 生物合成途
径进行全面综合的研究，为研究真核生物多不饱和

脂肪酸代谢提供一个简单模型。与此同时，借助于

现代生物工程技术构建 &Q,高产量性状的基因工
程菌株或植株，为大规模的生产应用建立基础。
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