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笪央央, 李微, 史理陇, 等. 大肠杆菌利用葡萄糖和木糖合成乙醇酸、乳酸和 3-羟基丁酸共聚酯. 生物工程学报, 2019, 

35(2): 254–262. 
Da YY, Li W, Shi LL, et al. Microbial production of poly (glycolate-co-lactate-co-3-hydroxybutyrate) from glucose and xylose 
by Escherichia coli. Chin J Biotech, 2019, 35(2): 254–262. 

摘  要 : 以大肠杆菌为宿主，构建了以葡萄糖和木糖为底物获得乙醇酸、乳酸和 3-羟基丁酸共聚酯的生物合成途

径，包括过表达塔格糖-3-差向异构酶、核酮糖激酶、醛缩酶、醛脱氢酶、丙酰辅酶 A 转移酶、β-酮硫解酶、乙

酰乙酰辅酶 A 还原酶和聚合酶等。在此基础上，表达聚羟基脂肪酸酯颗粒结合蛋白，提高了聚合物的合成，重

组菌的细胞干重达到 3.73 g/L，含有 38.72 wt%的共聚酯。采用混菌共培养策略，实现以葡萄糖和木糖混合物为

底物合成共聚酯，摇瓶实验中细胞干重达到 4.01 g/L，含有 21.54 wt%的聚合物。文中提供了一种以葡萄糖和木

糖混合物为碳源合成聚合物的方法，为下一步纤维素水解物的有效利用提供了参考。 

关键词 : 聚羟基脂肪酸酯，乙醇酸，乳酸，3-羟基丁酸，葡萄糖，木糖 

Microbial production of poly (glycolate-co-lactate-co-3- 
hydroxybutyrate) from glucose and xylose by Escherichia coli 
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Abstract:  Escherichia coli was metabolically engineered to produce poly(glycolate-co-lactate-co-3-hydroxybutyrate) using 

glucose and xylose as carbon sources. The combinatorial biosynthetic route was constructed by the overexpression of a series 

of enzymes including D-tagatose 3-epimerase, L-fuculokinase, L-fuculose-phosphate aldolase, aldehyde dehydrogenase, 

propionyl-CoA transferase, β-ketothiolase, acetoacetyl-CoA reductase, and polyhydroxyalkanoate synthase. Overexpression of 

polyhydroxyalkanoate granule associated protein significantly improved biopolymer synthesis, and the recombinant strain 

reached 3.73 g/L cell dry weight with 38.72% (W/W) biopolymer content. A co-culture engineering strategy was developed to 
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produce biopolymer from a mixture of glucose and xylose, achieving 4.01 g/L cell dry weight containing 21.54% (W/W) 

biopolymer. The results of this work offer an approach for simultaneously utilizing glucose and xylose and indicate the 

potential for future biopolymer production from lignocellulosic biomass. 

Keywords:  polyhydroxyalkanoate, glycolate, lactate, 3-hydroxybutyrate, glucose, xylose 

聚羟基脂肪酸酯 (Polyhydroxyalkanoate，简

称 PHA) 是一类由微生物在生长代谢不平衡条

件下合成的作为碳源和能源储存物质的高分子

聚酯 [1-2]。与传统的石油来源的塑料材料相比，

PHA 具有生物可再生性和生物可降解性等优点，

引起了国内外研究者的广泛关注。随着代谢工程

和合成生物学技术的进步，越来越多的新型 PHA

合成菌株被构建出来，在提高聚合物产量、调控

聚合物单体组成和比例、降低发酵成本等方面取

得了良好的进展[3-4]。目前，PHA 材料的生产成本

仍然高于石油来源的塑料材料，成为 PHA 材料大

规模工业化生产和应用的主要障碍。 

葡萄糖是自然界中存在最为广泛的单糖，是

微生物发酵的主要碳源[5]。氨基酸和有机酸等大

多数发酵产品以葡萄糖为底物进行，存在“与人争

粮、与粮争地”的难题。如果能以木质纤维素为原

料来获得高附加值化学品，将会产生巨大的经济

和社会效益。木糖是木质纤维素水解产物中含量

仅次于葡萄糖的单糖 [6]，占木质纤维素原料的

18%–30%[7]。然而，木糖作为微生物的发酵原料

仍是难点，缺少有效转化木糖进行化学品生产的

工程菌株[8]。例如，传统的乙醇发酵菌株，包括酿

酒酵母 Saccharomyces cerevisiae[9]和运动发酵单胞

菌 Zymomonas mobilis[10]等，都不能够有效利用木

糖。因此，开发高效利用木糖获得生物基化学品和

生物材料的工程菌株，实现木糖的高效转化，是促

进木质纤维素资源大规模工业化应用的重要因素。 

大肠杆菌是现代生物学中研究最多的细菌，

将其作为宿主进行发酵具有许多优势，如遗传背

景清楚、生长迅速、营养要求较低和底物利用范

围广等。对大肠杆菌进行代谢工程改造，可以获

得高级醇类 [11-12]、多元醇 [13]、短链烷烃 [14]、琥

珀酸 [15]、葡糖二酸 [16]和脂肪酸 [17]等，部分产品

已达较高发酵水平。在之前的研究工作中，我们

利用大肠杆菌构建了葡萄糖合成乙醇酸、乳酸和

3-羟基丁酸共聚酯 poly(glycolate-co-lactate-co-3- 

hydroxybutyrate) [P(GA-LA-3HB)]的代谢途径[18]。

在此基础上，文中构建了以葡萄糖和木糖为底物

合成 P(GA-LA-3HB) 的生物合成途径，并通过混

菌共培养的方法实现两种碳源的同时利用，为将

来木质纤维素水解物的有效利用提供了参考。 

1  材料与方法 

1.1  菌种与质粒 

本研究使用的菌种和质粒见表 1。E. coli 

K12(DE3) 及其木酮糖激酶基因 xylB 和乙醇酸氧

化酶基因 glcD 双敲除突变体 ΔxylB ΔglcD 为实验

室保存。质粒 pKD13、pKD46 和 pCP20 由美国

耶鲁大学 CGSC (The Coli Genetic Stock Center) 

惠赠。 

1.2  培养基 

大肠杆菌的常规培养在 LB 培养基中进行，

大肠杆菌合成聚合物的摇瓶实验在 MMYE 培养

基中进行。含有质粒的重组菌株在培养时加入相

应的抗生素，浓度分别为氨苄青霉素 100 μg/mL，

卡那霉素 50 μg/mL，氯霉素 34 μg/mL，盐酸大观

霉素 50 μg/mL。 

LB 培养基：5 g/L 酵母粉，10 g/L 蛋白胨，

10 g/L NaCl，pH 7.0。LB 固体培养基额外添加

15 g/L 的琼脂。 

MMYE 培养基：4 g/L 酵母粉，2 g/L NH4Cl，

5 g/L (NH4)2SO4，6 g/L KH2PO4，8.4 g/L 3-吗啉丙 
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表 1  本研究使用的菌种和质粒 

Table 1  Strains and plasmids used in this study 

Name Description Reference 

Strains   

K12 (DE3) Wild type [20] 

K12 ΔxylB ΔglcD K12 (DE3) ΔxylB ΔglcD [20] 

K12 ΔxylB ΔglcD ΔldhA K12 (DE3) ΔxylB ΔglcD ΔldhA This study 

K12 ΔxylB ΔglcD Δpts K12 (DE3) ΔxylB ΔglcD Δpts This study 

K12 ΔxylB ΔglcD ΔxylA K12 (DE3) ΔxylB ΔglcD ΔxylA This study 

PGA21 K12 ΔxylB ΔglcD containing pET-pct-CAB and pGAx3 This study 

PGA22 K12 ΔxylB ΔglcD containing pET-pct-PCAB and pGAx3 This study 

PGA23 K12 ΔxylB ΔglcD ΔldhA containing pET-pct-PCAB and pGAx3 This study 

PGA24 K12 ΔxylB ΔglcD Δpts containing pGAx3 This study 

PGA25 K12 ΔxylB ΔglcD ΔxylA containing pET-pct-PCAB This study 

Plasmids   

pKD13 Template plasmid with KanR gene and FLP recognition target Yale CGSC 

pKD46 λ-Red recombinase expression helper plasmid, AmpR Yale CGSC 

pCP20 FLP recombinase helper plasmid, AmpR, CmR Yale CGSC 

pGAx3 dte, fucA, fucK, and aldA expression plasmid, SpecR [20] 

pET-pct-CAB pct, phaC, phaA, and phaB expression plasmid, AmpR [18] 

pET-pct-PCAB pct, phaP, phaC, phaA, and phaB expression plasmid, AmpR This study 

 

磺酸 (MOPS, C7H15NO4S)，0.5 g/L NaCl，0.24 g/L 

MgSO4，0.002 g/L Na2MoO4，1 mL/L 微量元素溶

液。微量元素溶液包括：3.6 g/L FeCl2·4H2O，5 g/L 

CaCl2·2H2O ， 1.3 g/L MnCl2·2H2O ， 0.38 g/L 

CuCl2·2H2O ， 0.5 g/L CoCl2·6H2O ， 0.94 g/L 

ZnCl2 ，0.03 g/L H3BO3，0.4 g/L Na2EDTA·2H2O，

1.01 g/L thiamine-HCl。 

1.3  主要试剂 

Pusion High-Fidelity DNA 聚合酶、限制性

内切酶和 T4 DNA 连接酶等购于 New England 

Biolabs 公司；质粒提取试剂盒和 DNA 回收试剂

盒购于北京博迈德基因技术有限公司；聚-3-羟基

丁酸酯和聚乳酸 - 乙醇酸共聚酯标准品购于

Sigma-Aldrich 公司。其他抗生素、异丙基硫代半

乳糖苷 (IPTG)、酵母粉和蛋白胨等试剂均为国产

或进口分析纯。 

1.4  pET-pct-PCAB 的构建 

对罗氏真养菌 Ralstonia eutropha H16 的 PHA

颗粒结合蛋白基因 phaP1 的序列进行密码子优

化，基因全序列合成由无锡青兰生物科技有限公

司完成。人工合成的 phaP1 插入到质粒 pET-pct- 

CAB[18]的 PstⅠ和 NotⅠ位点，构建质粒 pET-pct- 

PCAB，含有 T7 启动子转录的 pct、phaP1、phaC、

phaA 和 phaB 基因 (图 1)。 
 

 
图 1  pET-pct-PCAB 的质粒图谱 

Fig. 1  Schematic map of pET-pct-PCAB. 
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1.5  突变菌株的构建 

采用 Red 同源重组的方法在大肠杆菌中构建

基因缺失突变体[19]，基因敲除所需的引物见表 2，

引物合成和 DNA测序由生工生物工程 (上海) 股

份有限公司完成。 

1.5.1  K12 ΔxylB ΔglcD Δpts 的构建 

以质粒 pKD13 为模板，ptsF 和 ptsR 为引物，

PCR 扩增约 1.5 kb 的含有卡那霉素抗性基因的

DNA 片段，纯化之后，电击转化含有质粒 pKD46 

的 K12 ΔxylB ΔglcD 感受态细胞，涂布含有卡那

霉素的 LB 平板，30 ℃培养 24 h，挑单克隆进行

菌落 PCR 和 DNA 测序鉴定，得到含有卡那霉素

抗性的丙酮酸-糖磷酸转移酶系统基因 pts 缺失突

变体。 

将质粒 pCP20 转化到上述突变体中，涂布含

有氯霉素的 LB 平板，30 ℃培养 24 h，消除卡那

霉素抗性；挑单克隆转接到无抗的 LB 平板，42 ℃

培养 24 h，丢失 pCP20 质粒；最后验证菌株的

抗性，选择没有氯霉素、卡那霉素和氨苄青霉

素抗性的菌株进行菌落 PCR 和 DNA 测序鉴定，  

 
表 2  基因敲除所需的引物 

Table 2  Oligonucleotides used in this study 

Primer Sequence (5–3) 
ptsF TCGAACCGCCAGGCTAGACTTTAGTTCCA

CAACACTAAACCTATAAGTTGGGGAAATA
CAGTGTAGGCTGGAGCTGCTTCG 

ptsR AAAAATGGCGCCGATGGGCGCCATTTTTC
ACTGCGGCAAGAATTACTTCTTGATGCGGA
TATTCCGGGGATCCGTCGACC 

xylAF ATGCAAGCCTATTTTGACCAGCTCGATCGC
GTTCGTTATGAAGGCTCAAAATCCTCAAA
CGTGTAGGCTGGAGCTGCTTCG 

xylAR CGGTGGTGAAACCGCCTGCTTTGAGAATT
TCATACATCACCAGCGCATTCTCTTCCACA
CATTCCGGGGATCCGTCGACC 

ldhAF TATTTTTAGTAGCTTAAATGTGATTCAACAT
CACTGGAGAAAGTCTTATGGTGTAGGCTG
GAGCTGCTTCG 

ldhAR CTCCCCTGGAATGCAGGGGAGCGGCAAGA
TTAAACCAGTTCGTTCGGGCAATTCCGGG
GATCCGTCGACC 

获得最终的 pts 缺失突变体 K12 ΔxylB ΔglcD 

Δpts。  

1.5.2  K12 ΔxylB ΔglcD ΔxylA 的构建 

以 K12 ΔxylB ΔglcD 为初始菌株，木糖异构

酶基因 xylA 的敲除与 pts 的敲除采用同样的方法

进行。 

1.5.3  K12 ΔxylB ΔglcD ΔldhA 的构建 

以 K12 ΔxylB ΔglcD 为初始菌株，乳酸脱氢

酶基因 ldhA 的敲除与 pts 的敲除采用同样的方法

进行。 

1.6  聚合物合成的摇瓶培养 

1.6.1  单菌培养 

质粒 pET-pct-CAB[18]和含有木糖合成乙醇酸

相关基因的质粒 pGAx3[20]共转化到 E. coli K12 

ΔxylB ΔglcD 中，构建重组菌 PGA21。质粒

pET-pct-PCAB 和 pGAx3 共转化到 E. coli K12 

ΔxylB ΔglcD 中，构建重组菌 PGA22。质粒

pET-pct-PCAB 和 pGAx3 共转化到 E. coli K12 

ΔxylB ΔglcD ΔldhA 中，构建重组菌 PGA23。 

从冻存管中取出菌种 PGA21、PGA22 和

PGA23，接种到 LB 培养基中 37 ℃培养 12 h 作

为种子液。3 种菌分别以 2% (V/V) 的接种量转

接到含有 25 mL MMYE+5 g/L 木糖培养基的

250 mL 摇瓶中，37 ℃培养 18 h 后，添加葡萄糖

至终浓度 20 g/L，添加 IPTG 诱导基因表达，继

续培养 54 h。 

1.6.2  混菌培养 

质粒 pGAx3 电击转化到 E. coli K12 ΔxylB 

ΔglcD Δpts 中，构建重组菌 PGA24。质粒 pET-pct- 

PCAB 电击转化到 E. coli K12 ΔxylB ΔglcD ΔxlyA

中，构建重组菌 PGA25。 

从冻存管中取出菌种 PGA24 和 PGA25，接

种到 LB 培养基中 37 ℃培养 12 h 作为种子液。以

1% (V/V) 的接种量一起转接到含有25 mL MMYE+ 

5 g/L 木糖+20 g/L 葡萄糖培养基的 250 mL 摇瓶
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中，37 ℃培养 12 h 后，添加 IPTG 诱导基因表达，

继续培养 60 h。 

1.7  分析方法 

摇瓶培养结束后，8 000 r/min 离心 10 min 收

集菌体，然后用去离子水洗涤、离心，去掉菌体

表面粘附的培养基成分。将得到的细胞在抽真空

条件下冰冻干燥至恒重，测定细胞干重 (Cell dry 

weight，CDW)。 

取 50 mg 左右干细胞于酯化管中，加入 2 mL

酯化液 (含有 2 g/L 苯甲酸、3% (V/V) 浓硫酸的

色谱纯甲醇溶液) 和 2 mL 氯仿，加盖密闭。

100 ℃酯化反应 4 h。冷却至室温后，加入 1 mL

去离子水，充分振荡混匀，静置分层。待氯仿相

与水相完全分离后，取氯仿相进行气相色谱 (Gas 

chromatography，GC) 分析。使用 HP 6890 型气相

色谱仪和 HP-5 毛细管柱，进样口温度 200 ℃，检

测器温度 220 ℃。柱温从 80 ℃开始，停留 1.5 min；

以 30 ℃/min 的速率升温到 140 ℃，停留 0 min；

再以 40 ℃/min 的速率升温到 220 ℃，停留 0.5 min。

聚合物标品采用同样的方法进行，利用内标法计

算干细胞中聚合物的组成和含量。 

2  结果与分析 

2.1  构建 P(GA-LA-3HB) 合成途径 

以葡萄糖和木糖为联合碳源，设计乙醇酸、

乳酸和 3-羟基丁酸共聚酯 P(GA-LA-3HB)的生物

合成途径。如图 2 所示，葡萄糖经糖酵解途径生

成丙酮酸，丙酮酸在乳酸脱氢酶 LdhA 催化下生

成乳酸，表达辅酶 A 转移酶 Pct，使乳酸转化为

乳酰 CoA，作为乳酸聚合的前体。表达 β-酮硫解

酶 PhaA 和乙酰乙酰辅酶 A 还原酶 PhaB，使乙

酰辅酶 A 生成 3-羟基丁酰辅酶 A，作为 3-羟基

丁酸聚合的前体。木糖在木糖异构酶 XylA、塔

格糖-3-差向异构酶 Dte、核酮糖激酶 FucK、醛

缩酶 FucA 和醛脱氢酶 AldA 的催化下生成乙醇

酸，再表达辅酶 A 转移酶 Pct，使乙醇酸转化为

乙醇酰 CoA，作为乙醇酸聚合的前体。最后，表

达 PHA 聚合酶 PhaC，催化乙醇酰辅酶 A、乳酰

辅酶 A 和 3-羟基丁酰辅酶 A 的聚合反应，获得

含有乙醇酸、乳酸和 3-羟基丁酸 3 种单体组分的

聚合物。 

构建大肠杆菌 PGA21，过表达 dte、fucK、fucA、

aldA、pct、phaA、phaB 和 phaC 基因。按照 1.6.1 

 

 
 

图 2  葡萄糖和木糖合成 P(GA-LA-3HB) 的代谢途径 

Fig. 2  P(GA-LA-3HB) biosynthetic pathway from glucose and xylose. 
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所述的方法进行摇瓶实验，检测重组菌的细胞生

长和聚合物合成情况。结果表明，PGA21 的细胞

干重达 2.58 g/L，含有 10.44 wt%的 P(21.75 mol% 

GA-14.21 mol% LA-3HB)。这说明设计的共聚酯

合成途径能够在大肠杆菌中成功表达。重组菌首

先利用木糖合成乙醇酸单体，接下来利用葡萄糖

合成 P(GA-LA-3HB) 聚合物，但共聚酯的含量较

低，仅为细胞干重的 10%左右。 

2.2  PHA 颗粒结合蛋白表达对共聚酯合成的影响 

细胞内合成的聚羟基脂肪酸酯以不溶于水的

颗粒形式存在，其表面除存在 PHA 聚合酶外，还

有一类双亲性的 PHA 颗粒结合蛋白，能够阻止不

同 PHA 颗粒之间的融合，调控细胞内 PHA 颗粒

的大小和比表面积 [21]。罗氏真养菌 R. eutropha 

H16 的 PhaP1 是研究最为清楚的 PHA 颗粒结合蛋

白[22]，其编码序列经密码子优化后，在大肠杆菌

中异源表达。构建重组菌 PGA22，研究 PHA 颗粒

结合蛋白过表达对 P(GA-LA-3HB) 合成的影响。如

图 3A和图 3B所示，PGA22的细胞干重达 3.73 g/L，

含有 38.72 wt% 的 P(22.69 mol% GA-8.88 mol% 

LA-3HB)。过表达 PhaP1 明显提高了细胞干重和

聚合物含量，与对照菌 PGA21 相比，PGA22 中

P(GA-LA-3HB) 产量由 0.27 g/L 提高到 1.44 g/L。

de Almeida 等[23]和 Zhou 等[24]分别报道了 PHA 颗

粒结合蛋白对聚-3-羟基丁酸酯和聚 4-羟基丁酸

酯合成的促进作用，所使用的 PhaP和聚合酶 PhaC

均来自于相同的菌株。本研究所使用的聚合酶

PhaC 来自于假单胞菌，这说明 R. eutropha H16

的 PhaP1 对异源聚合酶催化的 PHA 合成也有促进

作用。 

 

 
 

图 3  大肠杆菌 PGA22 和 PGA23 合成 P(GA-LA-3HB) 的摇瓶实验 

Fig. 3  P(GA-LA-3HB) production by E. coli PGA22 or PGA23 grown in shake flasks. (A) CDW and PHA content of 
PGA22. (B) PHA monomer content of PGA22. (C) CDW and PHA content of PGA23. (D) PHA monomer content of 
PGA23. 
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2.3  ldhA 基因敲除对共聚酯合成的影响 

乳酸脱氢酶基因 ldhA 在大肠杆菌中负责催

化丙酮酸还原为乳酸。对 ldhA 基因进行敲除，研

究其缺失对 P(GA-LA-3HB) 合成的影响。如图 3C

和图 3D 所示，与对照菌 PGA22 相比，ldhA 基因

敲除菌 PGA23 的细胞干重和聚合物含量都有明

显降低，细胞干重从 3.73 g/L 下降到 2.30 g/L，聚

合物含量从 38.72 wt%下降到 7.49 wt%。虽然

PGA23 中的乳酸脱氢酶基因 ldhA 被敲除，但所

得聚合物中仍然检测到少量乳酸单体。有研究

表明，大肠杆菌细胞内存在甲基乙二醛循环，

能以糖酵解中间体磷酸二羟丙酮为前体合成少

量乳酸 [25]。ldhA 基因缺失导致了聚合物产量下

降，提示乳酸单体的存在有利于 P(GA-LA-3HB)

的合成。 

2.4  混菌共培养合成 P(GA-LA-3HB) 

由 于 碳 代 谢 物 阻 遏  (Carbon catabolite 

repression，CCR) 效应，大肠杆菌在含有葡萄糖

和木糖的混合碳源中，首先利用葡萄糖进行生长，

当葡萄糖耗尽后才能够代谢木糖[26-27]。因此，在

单菌摇瓶培养中，首先向培养基中加入木糖，分

解产生乙醇酸单体，再加入葡萄糖来合成聚合物。

在木质纤维素水解液中，葡萄糖和木糖是同时存

在的。为了达到两者的同时利用，采用了混菌共

培养的方法。 

构建磷酸烯醇式丙酮酸-糖磷酸转移酶系统

基因 pts 缺失的突变体 K12 ΔxylB ΔglcD Δpts，该

突变体在含有葡萄糖和木糖混合碳源的基本培养

基中，只能利用葡萄糖进行生长，但葡萄糖代谢

速度变慢 (图 4A)。转入木糖合成乙醇酸相关基  

 

 
 

 

图 4  构建同时利用葡萄糖和木糖的混菌培养体系 

Fig. 4  The construction of a coculture system to simultaneously utilize glucose and xylose. (A) K12 ΔxylB ΔglcD Δpts. 
(B) PGA24. (C) K12 ΔxylB ΔglcD ΔxylA. (D) PGA24 and PGA25 coculture. 
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因 dte、fucK、fucA、aldA，所得重组菌 PGA24

在葡萄糖和木糖同时存在的条件下，首先利用木

糖生产乙醇酸，随后开始代谢葡萄糖 (图 4B)。构

建木糖异构酶基因 xylA 缺失的突变体 K12 ΔxylB 

ΔglcD ΔxylA，该突变体在含有葡萄糖和木糖混合

碳源的基本培养基中，只能利用葡萄糖进行生长 

(图 4C)。转入聚合物合成基因 pct、phaA、phaB、

phaC，构建重组菌 PGA25。在葡萄糖和木糖混合

物中，PGA24 首先利用木糖，PGA25 只能利用葡

萄糖，将 PGA24 和 PGA25 混合共培养，两种碳

源可以同时被消耗 (图 4D)。 

进行混菌共培养合成 P(GA-LA-3HB)的摇瓶

实验，将 PGA24 和 PGA25 混合共培养在含有葡

萄糖和木糖的 MMYE 培养基中，获得了 4.01 g/L

的细胞干重，含有 21.54 wt%的 P(2.81 mol% 

GA-2.82 mol% LA-3HB) (图 5A, 5B)。这说明，混 

 

 
 

图 5  大肠杆菌混菌共培养转化葡萄糖和木糖混合物合

成 P(GA-LA-3HB)  

Fig. 5  Conversion of glucose-xylose mixture to P(GA-LA-3HB) 
using an E. coli-E. coli coculture strategy. (A) CDW and 
PHA content. (B) PHA monomer content. 

菌共培养能够在含有葡萄糖和木糖混合物的培养

基中获得共聚酯，但聚合物中乙醇酸和乳酸单体的

比例较低，3-羟基丁酸单体的比例超过 90 mol%。

后续研究中，进一步调控 PGA24 和 PGA25 的接种

比例，有可能获得单体含量多样的 P(GA-LA-3HB)

共聚酯材料。 

3  结论 

本研究通过在大肠杆菌中表达塔格糖-3-差

向异构酶、核酮糖激酶、醛缩酶、醛脱氢酶、丙

酰辅酶 A 转移酶、β-酮硫解酶、乙酰乙酰辅酶 A

还原酶和聚合酶，成功构建了葡萄糖和木糖为碳

源合成乙醇酸、乳酸和 3-羟基丁酸共聚酯的生物

合成途径。在此基础上，表达聚羟基脂肪酸酯颗

粒结合蛋白，明显提高了聚合物的合成。 

对大肠杆菌的糖代谢途径进行改造，获得在

葡萄糖和木糖混合物中仅能利用葡萄糖或者木糖

的突变体。将两种突变体混合培养，实现利用葡

萄糖和木糖混合物合成聚合物，为将来纤维素水

解物的有效利用提供了参考。 
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