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常规诱变结合高通量筛选选育可利霉素高产菌株
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摘要:可利霉素是通过基因工程定向育种技术获得的新型大环内酯类抗生素ꎬ是国家一类新药ꎮ 【目的】为
满足工业化生产需要ꎬ其工程菌株的发酵水平有待提高ꎮ 【方法】多种常规诱变技术交替处理和高通量筛选

方法选育可利霉素高产菌株ꎬ处理方法包括原生质体紫外诱变、ＤＥＳ(硫酸二乙酯)诱变、紫外光复活诱变、缬
氨酸抗性筛选和正突变菌株的富集ꎮ 【结果】高产菌株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２￣４３ 的摇瓶生物效价比出发菌株

ＷＳＪ￣１￣７￣４９ 提高 ５６％ ꎬ５００Ｌ 中试发酵罐突变菌株效价较出发株高 ６１％ ꎮ 【结论】说明多轮常规诱变育种结

合高通量的筛选方法可以用于工业生产菌株的高效筛选ꎮ
关键词:可利霉素ꎬ诱变ꎬ高通量筛选ꎬ缬氨酸抗性
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　 　 可利霉素(原名必特螺旋霉素ꎬ生技霉素)是一

种新型的十六元大环内酯类抗生素ꎬ它是利用基因

工程技术将克隆自碳霉素产生菌的 ４′￣Ｏ￣异戊酰基

转移酶基因整合到螺旋霉素链霉菌 ( Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅ
ｓｐｉｒａｍｙｃｅｔｉｃｕｓ) Ｆ￣２１ 的染色体上ꎬ构建出基因工程菌

ＷＳＪ￣１￣１９５ꎬ通过工程菌细胞内表达的 ４′￣Ｏ￣异戊酰

基转移酶催化ꎬ在螺旋霉素的 ４′￣Ｏ 位置上接入一系

列酰基形成的一族多组分酰化螺旋霉素[１]ꎮ 组分

中异戊酰螺旋霉素比螺旋霉素或其他酰化螺旋霉素

有更高的生物活性和稳定性ꎮ 可利霉素的三期临床

研究已经结束ꎬ正在向国家食品药品监督管理局申

报可利霉素新药证书和试生产批文ꎮ
过去十多年来基于工程菌 ＷＳＪ￣１￣１９５ 广泛开展

了可利霉素生产和组分优化的发酵过程[２] 和分离

纯化技术研究[３]ꎬ形成了一套完整的制备工艺路

线ꎬ但发酵水平仍然不高ꎬ与螺旋霉素发酵相比存在

明显差距ꎮ 选育高产菌株是进一步提高可利霉素发

酵水平的根本ꎮ 目前微生物育种技术已经从诱变、
推理、重组技术发展到代谢工程、系统生物学和异源

生物合成等方法ꎬ但传统诱变育种由于其诸多优势

仍然是工业生产菌株选育中的最常用的标准方法ꎬ
如方法简单易行ꎬ不需要运用分子生物学工具、不需

要代谢模型、不需要知道其遗传或生化背景ꎬ只需要

有效的突变库获得和精确的定向筛选就可以获得目

的表型ꎬ但其缺点是耗时和费力、随机性大、容易造

成优良特性菌株的漏筛ꎮ
Ｌａａｋｅｌ 等[４]报导在螺旋霉素发酵培养基中添加

缬氨酸可以促进其产量增加ꎮ 江维等[５] 对可利霉

素进行添加缬氨酸研究ꎬ发现在合成培养基中添加

后效价可以增加 ４５􀆰 ３％ ꎮ 添加缬氨酸可以促使胞
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内生成的丙酮酸转化为草酰乙酸ꎬ而草酰乙酸参与

丙二酰 ＣｏＡ 和甲基丙二酰 ＣｏＡ 的合成ꎬ提供了内酯

环合成所需要的三碳前体ꎮ 缬氨酸是可利霉素产生

菌的一种初级代谢产物ꎬ在细胞内受反馈抑制作用ꎬ
我们设计了缬氨酸抗性筛选实验ꎬ通过筛选缬氨酸

抗性菌株来提高效价ꎮ
菌种高通量筛选技术的出现弥补了常规育种的

不足ꎬ高通量筛选与常规诱变相结合ꎬ特别适用于以

提高次级代谢产物产量为目标的工业生产菌株选育

研究ꎮ 因为次级代谢产物合成产量性状属于数量性

状ꎬ受多基因决定ꎬ再加上代谢网络的复杂性和多节

点特性ꎬ决定了诱变后的正突变频率相当低ꎬ而且一

次突变难有大幅度提高ꎬ只有经多轮处理后才能逐

步积累高产性状ꎮ 因此ꎬ常规诱变育种方法必需要

有大规模筛选数量作保证ꎬ甚至为了尽可能减少漏

筛现象发生ꎬ要将所有诱变后的样品进行“毫无保

留”的彻底筛选ꎮ 基于上述考虑ꎬ本文设计了多种

常规方法交替诱变ꎬ结合高通量筛选技术、缬氨酸抗

性模型以及富集正突变株的方法ꎬ对可利霉素工业

生产菌开展了大规模筛选研究ꎬ最终获得了满意的

工业生产菌株ꎮ

１　 材料和方法

１􀆰 １　 菌种、培养基和培养方法:出发菌株可利霉素

基因工程菌 ＷＳＪ￣１￣７ 为含异戊酰基转移酶基因的整

合 型 的 螺 旋 霉 素 链 霉 菌 ( Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ
ｓｐｉｒａｍｙｃｅｔｉｃｕｓ)ꎮ 培养基:斜面培养基ꎬ种子培养基ꎬ
发酵培养基ꎬ按文献[５]配置ꎻ培养方法按文献[２]ꎮ
１􀆰 １􀆰 １　 主要试剂和仪器:黄豆饼粉来自于沈阳抗生

素厂ꎬ淀粉来自河北康欣药业ꎬ鱼粉来自于浙江正

大ꎬ缬氨酸ꎬ溶菌酶来自于上海源聚生物科技有限公

司ꎮ 微量培养中用到的 ４８ 孔板ꎬ板盖ꎬ９６ 孔板购于

上海甘薇生物科技有限公司ꎬ孔板离心机为上海安

亭科学仪器厂ꎬ孔板培养摇床购于上海离心机械研

究所有限公司ꎬＴｈｅｒｍｏ ｍｕｌｔｉｓｋａｎ ＭＫ３ 酶标仪购于

Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃꎬＦＵＳ￣５００Ｌ 发酵罐为上海国

强生化工程设备有限公司ꎮ
１􀆰 ２　 缬氨酸抗性菌株筛选

１􀆰 ２􀆰 １　 缬氨酸抗性浓度确定:在分离平皿中分别添

加浓度为 ０、０􀆰 ０１％ 、０􀆰 ０５％ 、０􀆰 １％ 、０􀆰 ５％ 、１％ 和

２％的缬氨酸ꎬ计算不同浓度缬氨酸对可利霉素产生

菌的致死率ꎬ确定缬氨酸致死浓度ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２　 缬氨酸抗性菌株筛选:将诱变后的菌悬液涂

到添加致死浓度的缬氨酸分离平皿上ꎬ待单菌落长

出来后进行筛选ꎬ挑选效价较高ꎬ形态正常的菌落作

为下步出发菌株ꎮ
１􀆰 ３　 诱变方法

１􀆰 ３􀆰 １　 原生质体紫外诱变:用溶菌酶处理菌丝体ꎬ
过滤得到原生质体ꎮ 将制备得到的原生质体调整到

１０００ 个 / ｍＬꎬ在紫外灯下照射后稀释涂在再生平板

上ꎮ
１􀆰 ３􀆰 ２　 硫酸二乙酯(ＤＥＳ)诱变:斜面菌体刮下打

碎后过滤ꎬ加入等体积的 １０％ 的 ＤＥＳꎬ摇床上震荡

处理后稀释涂在分离平板上ꎮ
１􀆰 ３􀆰 ３　 紫外光复活诱变:紫外灯照射 ３０ ｓ 后光复

活 ３０ ｓꎬ交替多次ꎮ
１􀆰 ４　 正突变株富集方法

将新鲜菌悬液进行紫外光复活诱变ꎮ 把诱变后

的菌悬液用无菌水稀释后的菌悬液接种到种子液中

培养ꎬ２８℃培养 ３ｄ 后(因接种量较低ꎬ所以种子培

养延长 １ 天时间)ꎬ接种到发酵板中ꎬ其中每个孔中

装 １􀆰 ５ ｍＬ 发酵培养基ꎬ发酵板放在摇床上 ３０℃ꎬ
２２０ ｒ / ｍｉｎ 培养 ４ ｄꎮ 将培养好的发酵孔板于孔板离

心机中离心力 １６１０ × ｇ 离心 １０ ｍｉｎꎬ上清测可利霉

素效价ꎮ
正突变株筛选途径:诱变后菌液→接入孔板种

子液中→转发酵的同时将种子液接入固体培养基孔

板上→酶标仪分析发酵液效价→挑选效价高的菌

株ꎮ
１􀆰 ５　 高通量深孔板筛选

１􀆰 ５􀆰 １　 高通量深孔板筛选过程:将分离平皿上长好

的单菌落接种到 ４８ 孔板中培养(种子板)ꎬ每块板

可以筛选 ４８ 个菌落ꎬ种子板培养两天后接发酵板

(考察生产力)ꎬ接发酵板的同时接斜面板(保种)ꎮ
培养好的发酵板离心取上层发酵液ꎬ在 ９６ 孔板中用

比浊法原理测定效价ꎮ 每块发酵板选 ４ 株左右菌株

传二代斜面ꎬ共 １００ 株左右ꎬ利用摇瓶进行复筛ꎮ
采用的筛选方法是:自然分离→平皿单菌落→

接入孔板种子液中→转发酵的同时将种子液接入固

体培养基孔板上→酶标仪分析发酵液效价→挑选效

价高的种子传二代试管斜面→用摇瓶进行复筛实

验ꎮ
１􀆰 ５􀆰 ２　 可利霉素高通量深孔板筛选操作方法:将分

９５７
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离平皿上的单菌落用竹针挑入孔板中ꎬ其中每个孔

中装 １ ｍＬ 种子培养基ꎬ在摇床上 ３０℃ꎬ２２０ ｒ / ｍｉｎ 培

养 ４８ ｈꎬ用六通道移液枪每个孔中取 １５０ μＬ 接种到

发酵板中ꎬ其中每个孔中装 １􀆰 ５ ｍＬ 发酵培养基ꎬ同
时取 ５０ μＬ 到斜面板上ꎮ 发酵板放在摇床上 ３０℃ꎬ
２２０ ｒ / ｍｉｎ 培养 ４ ｄꎬ斜面板放在培养箱中 ３７℃培养

１０ ｄꎮ
１􀆰 ５􀆰 ３　 深孔板筛选可利霉素菌株效价的检测方法:
根据比浊法原理制作标准曲线ꎮ 取可利霉素的标准

品适量ꎬ精密称定ꎬ用乙醇溶解再用灭菌水制成

５００Ｕ / ｍＬ 的溶液ꎮ 用去离子水稀释为 ２０、１６、１２、
１０、８ 和 ４ Ｕ / ｍＬ 的溶液ꎮ 取 ３０ μＬ 标准品加入 ２７０
μＬ 细菌培养基中ꎬ此培养基已接入 １０％ 枯草杆菌

菌悬液ꎬ使标准品最终浓度分别为 ０􀆰 ４、０􀆰 ８、１􀆰 ０、
１􀆰 ２和 ２􀆰 ０ Ｕ / ｍＬꎮ ９６ 深孔板 ３７℃ꎬ２２０ ｒ / ｍｉｎ 培养 ４
ｈ 后 ６３０ ｎｍ 测定吸光值ꎮ 以剂量浓度 (Ｃ) 的对数

为横坐标ꎬ吸光度(Ａ)为纵坐标ꎬ绘制标准曲线ꎮ
样品检测:将培养好的发酵孔板于孔板离心机

中离心力 １６１０ × ｇ 离心 １０ ｍｉｎꎮ 将上清稀释十倍ꎮ
取 ３０ μＬ 稀释后上清加入检测培养基中ꎬ９６ 深孔板

３７℃ꎬ２２０ ｒ / ｍｉｎ 培养 ４ ｈ 后 ６３０ ｎｍ 测定吸光值ꎮ 根

据吸光值计算可利霉素效价ꎮ
１􀆰 ６　 发酵罐中试

新鲜斜面接入种子培养基中ꎬ装量为 ５０ ｍＬ /
５００ ｍＬ 摇瓶ꎬ２８℃ꎬ２２０ ｒ / ｍｉｎ 培养 ４８ ｈ 后合并种子

液ꎬ接 ３ Ｌ 种子到 ７０ Ｌ 种子培养基中ꎬ在 １００ Ｌ 自控

发酵罐里培养ꎬ控制温度为 ２８℃ꎬｐＨ 自然ꎬ搅拌转

速为 ３５０ ｒ / ｍｉｎꎮ 培养 ４８ ｈ 后接入 ３００ Ｌ 发酵培养

基中ꎬ在 ５００ Ｌ 自控发酵罐中培养ꎬ从 １６ ｈ 开始测定

效价和过程代谢数据ꎮ

２　 结果

２􀆰 １　 缬氨酸抗性高产菌株诱变筛选总流程图

出发菌株 ＷＳＪ￣１￣７ 筛选流程图见图 １ꎮ
出发菌株通过紫外诱变先获得缬氨酸抗性菌株

ＷＳＪ￣１￣７￣４９ꎬ缬氨酸抗性株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９ 进行原生质

体紫外诱变后ꎬ筛选得到菌株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３ꎬ再进

行硫酸二乙酯诱变ꎬ筛选得到菌株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣
８２ꎮ

菌株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２ 在紫外光复活诱变后

进行微量培养ꎬ将优势菌株富集ꎬ然后将每一个微孔

中的培养液当成一个菌株ꎬ进行高通量筛选ꎬ复筛得

到菌 株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２￣１８ꎬ 从 理 论 上 讲 菌 株

ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２￣１８ 为混合菌株ꎬ将其进行自然分

离ꎬ最后筛选得到高产菌株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２￣１８￣
４３ꎬ该菌株生产代谢稳定ꎬ满足工业生产需要ꎮ

图 １. 菌株诱变筛选流程图

Ｆｉｇｕｒｅ １. Ｔｈｅ ｆｌｏｗ￣ｃｈａｒｔ ｏｆ ｍｕｔａｇｅｎｅｓｉｓ ａｎｄ ｓｃｒｅｅｎ.

２􀆰 ２　 可利霉素缬氨酸抗性生产菌株的诱变和高通

量深孔板筛选

２􀆰 ２􀆰 １　 缬氨酸抗性浓度实验:在分离平皿中添加不

同浓度的缬氨酸ꎬ计算可利霉素产生菌的致死率ꎮ
如表 １ 所示ꎬ在 １％缬氨酸的培养基上ꎬ可利霉素产

生菌的致死率 ８２􀆰 ２％ ꎬ在含 ２％缬氨酸的培养基上ꎬ
可利霉素产生菌的致死率为 ９７􀆰 ２％ ꎬ可以确定缬氨

酸致死浓度为 ２％ ꎮ

表 １. 不同浓度缬氨酸对可利霉素产生菌的致死率

Ｔａｂｌｅ １. Ｔｈｅ ｆａｔａｌ ｒａｔｅ ｏｆ ｔｈｅ ｋｅｌｉｍｙｃｉｎ ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ ｓｔｒａｉｎ ｗｉｔｈ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｖａｌｉｎｅ

Ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ / ％ Ｃｆｍ∗１００ Ｆａｔａｌｉｔｙ ｒａｔｅ / ％
０ １８０
０􀆰 ０１ １５７ １２􀆰 ８
０􀆰 ０５ １１２ ３７􀆰 ８
０􀆰 １ ９６ ４６􀆰 ７
０􀆰 ５ ６７ ６２􀆰 ８
１ ３２ ８２􀆰 ２
２ ５ ９７􀆰 ２

　 　 以可利霉素基因工程菌 ＷＳＪ￣１￣７ 为出发株ꎬ紫
外诱变 ６０ｓ 后涂在缬氨酸浓度为 ２％ 的抗性平皿

０６７
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上ꎬ筛选到抗性株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９ꎬ其生长特性和外观与

出发株接近ꎮ
２􀆰 ２􀆰 ２　 可利霉素高产菌株多轮诱变筛选:紫外诱变

得到的抗性菌株很容易产生回复突变ꎬ我们继续通

过原生质体紫外诱变和硫酸二乙酯(ＤＥＳ)诱变方

法ꎬ进行多轮诱变筛选ꎬ得到性状稳定的缬氨酸抗性

菌株ꎮ
(１)原生质体紫外诱变和菌株筛选:没有了细

胞壁的原生质体会对诱变剂更加敏感ꎬ常规的原生

质体再生也会产生突变株ꎮ 将缬氨酸抗性株 ＷＳＪ￣
１￣７￣４９ 进行原生质体紫外诱变后ꎬ在含缬氨酸 ２％
的抗性平板上培养ꎬ初筛抗性菌株 ２００ 株ꎬ从中挑选

５０ 株进行复筛ꎬ再从 ５０ 株中选出 ４ 株ꎬ其中 ＷＳＪ￣１￣
７￣４９￣１３３ 作为第二次出发菌株ꎮ

(２)硫酸二乙酯(ＤＥＳ)诱变和菌株筛选:ＤＥＳ
处理时间为 ３０ ｍｉｎ 进行诱变实验ꎮ ＤＥＳ 诱变初筛

菌株 ２００ 株ꎬ从中挑选 ５０ 株进行复筛ꎬ再从 ５０ 株中

选出 ４ 株ꎬ其中 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２ 作为下次出发菌

株ꎮ
２􀆰 ３　 紫外光复活诱变后缬氨酸抗性菌株富集筛选

和高通量筛选实验

２􀆰 ３􀆰 １　 缬氨酸抗性菌株富集和筛选:在富集培养过

程中ꎬ可观察到种子液逐渐变得浑浊ꎬ说明菌丝开始

生长ꎬ抗性菌株开始富集ꎮ 培养 ９６ｈ 后ꎬ抗性菌株在

深孔板中富集ꎮ
筛选富集培养后的菌株数量为 １０００ 株ꎬ以出发

菌株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２ 的效价为对照ꎬ计算筛选后

的菌株的突变率ꎬ做菌株突变率分布散点图(图 ２￣
Ａ)ꎮ

从 １０００ 株菌株中挑选 ２０ 株进行复筛ꎬ最后得

到高产菌株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２￣１８ꎮ
２􀆰 ３􀆰 ２　 高产量抗性混合菌株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２￣
１８ 自然分离:从理论上讲ꎬ菌株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２￣
１８ 为混合菌株ꎬ要进行自然分离筛选实验ꎬ进一步

获得单克隆生产菌株ꎬ有利于高效菌株在生产上的

稳定性ꎮ
此次初筛是通过高通量深孔板进行分离筛选ꎮ

将菌株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２￣１８ 进行平皿自然分离ꎬ
在平皿培养基中培养得到单菌落ꎬ挑选 １０００ 株单菌

落ꎮ
仍以菌株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２ 的效价为对照ꎬ计

算筛选后的菌株的ꎬ来做菌株突变率分布散点图

(图 ２￣Ｂ)ꎮ

图 ２. 深孔板初筛后菌株突变率散点图

Ｆｉｇｕｒｅ ２. Ｓｃａｔｔｅｒ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｒａｉｎ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｉｎ
ｄｅｅｐ￣ｗｅｌｌ ｐｌａｔｅ.

从图 ２￣Ａ 可以看出ꎬ菌株ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２ 经

过紫外光复活诱变微量培养后ꎬ负突变率的菌株比

正突变率的菌株要多ꎬ且突变率突变幅度较大ꎬ大部

分在 ４０％ꎬ而正突变率的菌株大部分在 ２０％范围内ꎮ
通过高通量筛选得到效价较高ꎬ形态正常的菌

株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２￣１８ꎬ对其进行自然分离ꎬ从平

皿中挑选 １０００ 株单菌落进行筛选ꎮ 初筛数据如图

２￣Ｂꎮ 自然分离的单菌落效价分布大部分都在 ＷＳＪ￣
１￣７￣４９￣１３３￣８２ 菌株效价的周围ꎬ效价变化幅度大部

分在 ２０％左右ꎮ
由此可以看出诱变和富集培养可以增加菌株的

突变率ꎬ导致菌株的生产效价变化幅度较大ꎮ
２􀆰 ３􀆰 ３　 复筛考察:从 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２￣１８ 自然分

离初筛菌株 １０００ 株中挑选出 １００ 株传到固体试管

斜面上进行摇瓶筛选ꎮ 最后挑选出 １０ 株连续传代

３ 次做稳定性考察ꎮ 生产性状表现稳定的菌株比较

１６７



Ｘｉｎｘｉｎｇ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ. / Ａｃｔａ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ(２０１３)５３(７)

适合生产ꎮ
１０ 个菌株 ３ 次传代考察稳定性ꎬ各代效价比较

见图 ３ꎮ 从图 ３ 可知 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２￣１８￣４３ꎬＷＳＪ￣

１￣７￣４９￣１３３￣８２￣１８￣４９ 菌株适合生产ꎮ 其它几个菌株

在第 １ 代时效价较高ꎬ继续传代后效价下降ꎬ不适合

生产ꎮ

图 ３. ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２￣１８ 自然分离后复筛菌株稳定性考察

Ｆｉｇｕｒｅ ３. Ｔｈｅ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｓｃｒｅｅｎ ｓｔｒａｉｎｓ ａｆｔｅｒ ｔｈｅ ｎａｔｕｒａｌ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ.

２􀆰 ４　 突变株重复验证和 ５００ Ｌ 发酵罐实验

２􀆰 ４􀆰 １　 突变株验证:图 ４ 比较了菌株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９
到 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２￣１８￣４３ 各代筛选菌株的摇瓶复

筛效价ꎮ

图 ４. 菌株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２￣１８￣４３ 各代的复筛效价

Ｆｉｇｕｒｅ ４. Ｔｈｅ ｒｅｓｃｒｅｅｎ ｔｉｔｅｒ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｔｒａｉｎｓ.

从图 ４ 可以看出ꎬ缬氨酸抗性菌株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９
经过多轮次诱变和筛选ꎬ效价有了大幅度的提高ꎮ
菌株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２￣１８￣４３ 的摇瓶效价比出发菌

株提高了 ５６％ ꎮ
第 １ 次原生质体紫外诱变后效价提高了 １０％ ꎬ

第 ２ 次 ＤＥＳ 诱变效价提高了 １２􀆰 ４％ ꎬ第 ３ 次紫外光

复活诱变后效价又提高了 ２３％ ꎮ 最后一次自然分

离效价提高 ２％ ꎮ 自然分离主要是为了筛选稳定性

菌株ꎮ 尤其是第 ３ 次诱变结合了优势菌株富集培养

和孔板高通量筛选ꎬ获得高产菌株的机率增大ꎬ而且

高产菌株的效价生产力提高幅度为 ２３％ ꎬ比前 ２ 次

的诱变筛选提高幅度要大ꎮ
２􀆰 ４􀆰 ２　 ５００ Ｌ 发酵罐实验:对出发株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９ 与

突变株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２￣４３ 在 ５００ Ｌ 发酵罐中发

酵过程参数进行了比较ꎮ
从图 ５ 可以看出ꎬ发酵 １１２ ｈ 时ꎬ出发株 ＷＳＪ￣１￣

７￣４９ 的效价是 １６３２ Ｕ / ｍＬꎬ突变株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣
８２￣４３ 的效价是 ２６２９ Ｕ / ｍＬꎬ效价提高了 ６１％ ꎮ

从图 ５ 的氨基氮变化曲线可以看出ꎮ 突变株在

发酵前 ４０ ｈ 内氨氮值下降很快ꎬ从 ７２ ｍｇ / １００ ｍＬ
下降到 ２０ ｍｇ / １００ ｍＬ 左右ꎮ 此时大量的氨氮用来

提供菌体生长所需的氮源ꎬ在 ５２ ｈ 后氨氮值轻微下

降ꎬ此时菌体已经停止生长进入次级生长阶段ꎬ从产

物曲线也可以看出ꎬ此时可利霉素合成增长迅速ꎮ
因此突变株在 ４０ ｈ 前其氨氮利用比出发株要快ꎬ而
且其最终氨氮平衡值比出发株要略低ꎬ说明突变株

利用氮源的能力比出发株要强ꎮ
　 　 从图 ６ 可以看出两者的糖耗和 ｐＨ 曲线有很大

差别ꎮ 从糖耗曲线来看ꎬ突变株在 ２８ ｈ 前糖耗迅

速ꎬ从 ６􀆰 ３２ ｇ / Ｌ 下降到 ４􀆰 ０２ ｇ / Ｌꎮ 说明突变株利用

２６７
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图 ５. 出发株和突变株在 ５００Ｌ 发酵罐中的效价和氨氮曲线

Ｆｉｇｕｒｅ ５. Ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｐｏｔｅｎｃｙ ｏｆ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｓｔｒａｉｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｍｕｔａｎｔｉｏｎ ｓｔｒａｉｎ ｉｎ ｔｈｅ ５００Ｌ ｐｉｌｏｔ
ｆｅｒｍｅｎｔｅｒ.

碳源能力比出发株要强ꎮ 突变株发酵时的 ｐＨ 值比

出发株要高ꎮ
从两个菌株的生产代谢曲线来看ꎬ突变株在前期

　 　

对碳源和氮源的利用比出发株要强ꎬ发酵液的 ｐＨ 比

出发株要高ꎬ效价比出发株提高了 ６１％ꎮ 有条件可

以进一步研究两个菌株内缬氨酸的含量及代谢图谱ꎮ

图 ６. 出发株和突变株在 ５００ Ｌ 发酵罐中的 ｐＨ 和糖耗曲线

Ｆｉｇｕｒｅ ６. Ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ ｐＨ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｓｕｇａｒ ｏｆ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｓｔｒａｉｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｍｕｔａｎｔｉｏｎ ｓｔｒａｉｎ ｉｎ ５００Ｌ ｐｉｌｏｔ ｆｅｒｍｅｎｔｅｒ.

３　 结论和讨论

从 Ｌｕｒｉａ 等[６]的波动实验证明了突变结果和原

因的不对应性ꎬ如果每份菌液中只含有一个菌落时ꎬ

菌落的差异性就可以体现出来了ꎮ 根据上面的实验

原理ꎬ我们设计了缬氨酸抗性菌株富集实验ꎮ 把诱

变后的菌悬液尽量细分后接种到种子液中培养ꎬ这
样菌悬液中具有缬氨酸抗性的菌株就会成为优势菌

株ꎮ 把每个孔板里的菌液当成一个菌株ꎬ进行初筛ꎮ

３６７
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同时将培养好的种子液接种到固体培养基上ꎬ进一

步增殖优势菌株ꎮ 固体培养基上效价高的菌株作为

出发ꎬ进行自然分离ꎬ得到具有缬氨酸抗性的高产

菌株ꎮ
从发酵罐上的生产曲线可以看出突变株和出发

株在 ７６ ｈ 前的生产能力相差并不大ꎬ但从 ７６ｈ 后ꎬ
突变株的生产能力增长很快ꎮ 该菌株是通过缬氨酸

抗性筛选筛出来的ꎬ在缬氨酸代谢途径中ꎬ缬氨酸是

缬氨酸合成代谢途径的第一个酶———草酰乙酸合酶

的反馈抑制剂ꎬ如果能够解除反馈抑制ꎬ就能增加

Ｌ￣缬氨酸的浓度ꎮ 在甲基丙二酰 ＣｏＡ 转羧基酶途

径中ꎬ甲基丙二酰 ＣｏＡ 转羧基酶将缬氨酸分解生成

丙酰 ＣｏＡ 和丁酰 ＣｏＡꎬ它们是合成内酯环所需要的

直接三碳前体ꎮ 因此三碳前体供给的增加可能是效

价提高的主要原因ꎮ
Ｗｏｌｆｇａｎｇ 等[７] 在 ９６ 孔板中研究了链霉菌的生

长和次级代谢情况ꎬ结果证明链霉菌在 １ ｍＬ 微量培

养时的生物量生长及次级产物代谢情况和摇瓶发酵

罐相似ꎮ 我们对可利霉素生产菌在 ４８ 孔板中培养

情况进行考察ꎬ研究结果表明深孔板可以用来培养

链霉菌ꎮ 在多轮诱变的筛选中ꎬ多次使用到了深孔

板培养ꎬ并进行筛选ꎬ提高了筛选量ꎮ
通过对缬氨酸抗性出发株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９ 进行一

系列的诱变和筛选ꎬ总共初筛菌株数量为 ２４００ 株左

右ꎬ最后获得产量提高达 ５０％ 以上的优良菌ꎮ 突变

株 ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２￣４３ 比出发株摇瓶效价提高了

５６％ ꎬ５００ Ｌ 中试发酵罐上生产能力提高了 ６１％ ꎮ
这表明通过常规的诱变育种结合理性设计的筛选方

法是可以得到生产能力大幅提高的基因工程菌突变

菌株ꎮ 本研究利用遗传学的经典实验波动原理作为

设计筛选方法的基础ꎮ 在各培养小孔中ꎬ只要其中

一个细胞具有所需要的抗性基因ꎬ进行培养就能使

该细胞获得增殖优势ꎮ 常规实验用的摇瓶做不到这

一点ꎬ因为摇瓶的装量大ꎬ如果只接几个细胞进去的

话是很难生长起来的ꎬ也很难做到对诱变所获得的

细胞库进行完全无漏筛选ꎮ 另外ꎬ育种工作中的筛

选通量也是决定育种结果的关键ꎮ 在第 ３ 轮筛选实

验中利用到的深孔板筛选是进行高通量筛选的基

础ꎬ也是现在国内外高通量研究的热点ꎮ 本实验研

究结果说明利用深孔板进行微生物次级代谢产物生

产菌株筛选是可行的ꎮ 当然要真正达到国外的高通

量筛选工作站筛选通量还有很多工作要做[８ － ９]ꎮ

致谢　 本项目得到中国科学院上海生命科学研究院

植物生理生态研究所郝玉有老师的支持ꎬ以及同联

药业的蒋智慧、武桂华、杨忠国等人在实验中的帮

助ꎬ再次表示感谢!

参考文献

[ １ ] Ｓｈａｎｇ Ｇꎬ Ｄａｉ Ｊꎬ Ｗａｎｇ Ｙ. Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔａｂｌｅ
ｂｉｏｅｎｇｉｎｅｅｒｅｄ ｓｔｒａｉｎ ｏｆ ｂｉｏｔｅｃｈｍｙｃｉｎ. Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ １９９９ꎬ１５(２):１７１￣１７５. (ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ)
尚广东ꎬ戴剑漉ꎬ王以光. 生技霉素稳定型基因工程菌

的构建. 生物工程学报ꎬ１９９９ꎬ１５(２):１７１￣１７５.
[ ２ ] Ｄａｉ ＪꎬＷａｎｇ ＹꎬＬｉｕ ＹꎬＸｉａｏ ＣꎬＴｏｎｇ ＺꎬＣｈｕ ＪꎬＺｈａｎｇ ＳꎬＬｖ

Ｇꎬ Ｗａｎｇ Ｙ. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙ
ｅｎｇｉｎｅｅｒｓｄ ｓｔｒａｉｎ ｏｆ ｂｉｏｔｅｃｈｍｙｃｉｎ ｉｎ ｆｅｒｍｅｎｔｏｒ. Ｃｈｉｎｅｓｅ
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ ꎬ ２００５ꎬ ３０ ( ６ ): ３２４￣３２７. ( ｉｎ
Ｃｈｉｎｅｓｅ)
戴剑漉ꎬ王永红ꎬ刘玉伟ꎬ肖慈英ꎬ佟祖佲ꎬ储炬ꎬ张嗣

良ꎬ律光耀ꎬ王以光. 必特螺旋霉素基因工程菌发酵参

数的研究. 中国抗生素杂志ꎬ２００５ꎬ３０(６):３２４￣３２７.
[ ３ ] Ｙｏｕ ＸꎬＣｈｅｎ ＫꎬＺｈｕ Ｊ. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ｐＨ ｖａｌｕｅ

ｏｎ ｔｈｅ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ Ｂｉｔｅｓｐｉｒａｍｙｃｉｎ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ
ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ. Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒａｌ ｏｆ
Ｐｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａｌｓꎬ ２００８ꎬ３１(９):１２￣１４. (ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ)
游旭ꎬ陈葵ꎬ朱家文. 分离纯化过程中温度和 ｐＨ 对必

特螺旋霉素稳定性的影响. 中国医药工业杂志ꎬ２００８ꎬ
３１(９):１２￣１４.

[ ４ ] Ｌａａｋｅｌ Ｍꎬ Ｌｅｂｒｉｈｉ ＡꎬＬｅｂｒｉｈｉ Ａꎬｋｈａｏｕａ ＳꎬＳｃｈｎｅｉｄｅｒ Ｆꎬ
Ｌｅｆｅｂｖｒｅ ＧꎬＧｅｒｍａｉｎ Ｐ. Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｖａｌｉｎｅꎬ ｆａｔｔｙ
ａｃｉｄｓꎬ ａｎｄ ｓｐｉｒａｍｙｃｉｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｉｎ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ
ａｍｂｏｆａｃｉｅｎｓ. Ｃａｎａｄｉａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ １９９４ꎻ４０
(８):６７２￣６７６.

[ ５ ] Ｊｉａｎｇ ＷꎬＷａｎｇ Ｙꎬ Ｚｈｕａｎｇ Ｙꎬ Ｈａｏ Ｙꎬ Ｃｈｕ Ｊ. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ
ｖａｌｉｎｅ ｏｎ ｔｈｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｂｉｏｔｅｃｈｓｐｉｒａｍｙｃｉｎ ｉｎ
ｃｈｅｍｉｃａｌｌｙ ｄｅｆｉｎｅｄ ｃｕｌｔｕｒｅ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ( Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ
Ｅｄｉｔｉｏｎ)ꎬ ２００８ꎬ３４(１):５３￣５７. (ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ)
江维ꎬ王永红ꎬ庄英萍ꎬ郝玉有ꎬ储炬. 缬氨酸对必特螺

旋霉素生物合成的影响. 华东理工大学学报(自然科

学版)ꎬ ２００８ꎬ３４(１):５３￣５７.
[ ６ ] 周德庆. 微生物学教程. 第二版. 北京: 高等教育出版

社ꎬ ２００２: ２０４￣２０５.
[ ７ ] Ｍｉｎａｓ Ｗꎬ Ｊａｍｅｓ Ｅ Ｂａｉｌｅｙꎬ Ｄｕｅｔｚ Ｗ. Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｔｅｓ ｉｎ

ｍｉｃｒｏ￣ｃｕｌｔｕｒｅｓ: Ｇｒｏｗｔｈꎬ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ

４６７



刘新星等: 常规诱变结合高通量筛选选育可利霉素高产菌株. /微生物学报(２０１３)５３(７)

ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓꎬ ａｎｄ ｓｔｏｒａｇｅ ａｎｄ ｒｅｔｒｉｅｖａｌ ｉｎ ｔｈｅ ９６￣ｗｅｌｌ
ｆｏｒｍａｔ. Ａｎｔｏｎｉｅ ｖａｎ Ｌｅｅｕｗｅｎｈｏｅｋꎬ ２０００ꎬ ７８: ２９７￣３０５.

[ ８ ] Ｇｏｄｆｒｅｙ ＷＬꎬ Ｆｏｒｄ Ｄ Ｂｅｒｒｙ. Ａｕｔｏｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎꎬ
ｓａｍｐｌｅ ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｓｓａｙ ｏｆ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ
ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ. Ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ Ａｕｔｏｍａｔｉｏｎ

Ｒｏｂｏｔｉｃｓꎬ １９８９ꎬ ５:１０１￣１１３.
[ ９ ] Ｇｏｄｆｒｅｙ ＯＷꎬ Ｌａｎｄｉｓ Ｐꎬ Ｒａａｓ Ａ. Ｔｈｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａ

ｒｏｂｏｔｉｃ ｗｏｒｋｓｔａｔｉｏｎ ｔｏ ｔｈｅ ｈａｎｄｌｉｎｇ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｌｏｎｉｅｓ.
Ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ Ａｕｔｏｍａｔｉｏｎ Ｒｏｂｏｔｉｃｓ １９８８ꎬ６:１６１￣
１７４.

Ｒａｔｉｏｎａｌ ｓｃｒｅｅｎ ｏｆ ｈｉｇｈ Ｋｅｌｉｍｙｃｉｎ￣ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ ｓｔｒａｉｎ ｂｙ
ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｍｕｔａｇｅｎｅｓｉｓ ａｎｄ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ
ｓｃｒｅｅｎ ｍｅｔｈｏｄ

Ｘｉｎｘｉｎｇ Ｌｉｕ１∗ꎬＰｉｎｇ Ｌｉ１ꎬＸｉａｏｆｅｎｇ Ｚｈａｏ１ꎬＹｏｎｇｈｏｎｇ Ｗａｎｇ２ꎬＳｉｌｉａｎｇ Ｚｈａｎｇ２

１Ｓｈａｎｇｈａｉ Ｔｏｎｇｌｉａｎ Ｐｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａｌ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｃｏｍｐａｎｙ Ｌｉｍｉｔｅｄꎬ Ｓｈａｎｇｈａｉ ２００２３１ꎬ Ｃｈｉｎａ
２ Ｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ Ｓｈａｎｇｈａｉ ２００２３７ꎬ Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ:Ｋｅｌｉｍｙｃｉｎꎬ ｉｓ ａ ｎｅｗ ｍａｃｒｏｌｉｄｅ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ ｄｒｕｇ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｔｈｒｏｕｇｈ ｇｅｎｅｔｉｃ ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ. Ｗｉｔｈ ４" ￣Ｏ￣
ｉｓｏｖａｌｅｒｙｌｓｐｉｒａｍｙｃｉｎｓ ａｓ ｔｈｅ ｍａｊｏｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓꎬ ｗａｓ ｐｒｏｄｕｃｅｄ ｂｙ ｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙ ｅｎｇｉｎｅｅｒｅｄ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｓｐｉｒａｍｙｃｅｔｉｃｕｓ
ｔｒａｎｓｆｏｒｍｅｄ ｗｉｔｈ ４ " ￣Ｏ￣ａｃｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ Ｓ. ｍｙｃａｒｏｆａｃｉｅｎｓ. [ Ｏｂｊｅｃｔｉｖｅ ] Ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｏｆ ｓｔｒａｉｎ
ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎꎬ ｔｏ ｍｅｅｔ ｔｈｅ ｎｅｅｄｓ ｏｆ ｉｎｄｕｓｔｒｉａｌ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ. [Ｍｅｔｈｏｄｓ] Ｔｈｅ ｅｎｈａｎｃｅｄ ｋｅｌｉｍｙｃｉｎ￣ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ ｓｔｒａｉｎ ｗａｓ
ｏｂｔａｉｎｅｄ ｂｙ ａｐｐｌｙｉｎｇ ｖａｒｉｏｕｓ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｍｕｔａｇｅｎｅｓｉｓ ａｐｐｒｏａｃｈｅｓꎬ ａｎｄ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｃｒｅｅｎ ｍｅｔｈｏｄｓꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ
ｐｒｏｔｏｐｌａｓｔ ｍｕｔａｇｅｎｅｓｉｓ ｂｙ ｕｌｔｒａｖｉｏｌｅｔꎬ ｍｕｔａｇｅｎｅｓｉｓ ｂｙ ｄｉｅｔｈｙｌ ｓｕｌｆａｔｅ ａｎｄ ＵＶ￣ｒｅａｃｔｉｖａｔｉｏｎꎬ ｖａｌｉｎｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｓｃｒｅｅｎ
ａｎｄ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｏｆ ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｓｔｒａｉｎｓ. Ａ ｓｔｒａｔｅｇｙ ｆｏｒ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｍｕｔａｎｔ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｗａｓ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ａｆｔｅｒ ｍｕｔａｇｅｎｅｓｉｓ ａｎｄ ｂｅｆｏｒｅ
ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｃｒｅｅｎ. [Ｒｅｓｕｌｔｓ] Ｆｉｎａｌｌｙꎬ ｔｈｅ ｈｉｇｈ￣ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ ｓｔｒａｉｎ ＷＳＪ￣１￣７￣４９￣１３３￣８２￣１８￣４３ ｗａｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ａｎｄ ｉｔｓ
ｐｏｔｅｎｃｙ ｉｎ ｓｈａｋｅ ｆｌａｓｋ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｂｙ ５６％ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｓｔｒａｉｎ. Ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｃｙ ｉｎ ５００ Ｌ ｐｉｌｏｔ ｆｅｒｍｅｎｔｅｒ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ
ｂｙ ６１％ . [Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ] Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｉｎｄｕｓｔｒｉａｌ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｓｔｒａｉｎｓ ｃａｎ ｂｅ ｅｎｈａｎｃｅｄ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙ ｂｙ
ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｍｕｔａｇｅｎｅｓｉｓ ａｎｄ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｃｒｅｅｎ ｍｅｔｈｏｄｓ.
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ: ｋｅｌｉｍｙｃｉｎꎬ ｍｕｔａｇｅｎｅｓｉｓꎬ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｃｒｅｅｎꎬ ｖａｌｉｎｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

(本文责编:王晋芳)

Ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｍａｊｏｒ Ｐｒｏｊｅｃｔｓ (２０１２ＹＱ１５００８７０９)
∗Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ. Ｔｅｌ: ＋ ８６￣２１￣５４８２４９１３ꎻ Ｅ￣ｍａｉｌ: ４４６５９５３１５＠ ｑｑ. ｃｏｍ
Ｒｅｃｅｉｖｅｄ: ３０ Ｎｏｖｅｍｂｅｒ ２０１２ / Ｒｅｖｉｓｅｄ: ２６ Ｆｅｂｒｕａｒｙ ２０１３

５６７




