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摘 要 

  枯草桿菌目前常被運用來將重組蛋白質外泌到胞外，這種優勢特性可以簡化蛋白質下游純化步驟。

然枯草桿菌中使用的質體往往產生不穩定問題，且會造成細胞生理的壓力，以致難以穩定和大量分泌生

產重組蛋白質。海藻糖 (Trehalose)屬於非還原性雙糖，在自然界中廣泛的存在於生物體內，以保護生物

體生存於環境壓力，如乾旱、冷凍、高溫與高鹽等。近年來，有許多研究對於海藻糖在各種生物體的功

能進行探討，進而大幅提昇了海藻糖的應用性。嗜酸性古細菌 Picrophilus torridus DSM 9790 擁有海藻糖

合成酶 trehalose synthase (PTTS)，該酵素具有高海藻糖轉化效率，極具有工業化的發展潛力。在本計畫中，

我們以染色體工程技術，發展一株穩定且高效率生產重組海藻糖合成酶的枯草桿菌生產菌株，並使用

Box-Behnken 回應曲面法來將培養基進行最佳化以量產海藻糖合成酶。以 5 公升醱酵槽進行生產，海藻糖

合成酶 PTTS 最大產量可達 175.89 ± 6.83 mg/L。 

關鍵詞：枯草桿菌、染色體工程、重組蛋白質生產、海藻糖合成酶 
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Abstract 

Bacillus subtilis is most commonly employed for secretion of recombinant proteins, which could facilitate 

the downstream processing of proteins. However, plasmids used in B. subtilis are usually unstable and increase 

the metabolic burden in the cells. This makes stable and mass production of secreted recombinant proteins very 

difficult. Trehalose is a non-reducing disaccharide and is widespread in microorganisms in nature. This sugar 

confers on living cells the ability to survive in stressed environments such as desiccation, freezing, high 

temperature and high salt condition. Recently, many studies on biological properties of trehalose have 

substantially extended its application range. Picrophilus torridus DSM 9790, a thermoacidophilic archaea, 

carries trehalose synthase (PTTS) and exhibits a high activity for trehalose synthesis. Based on genomic 

engineering technique, a potent recombinant trehalose synthase producer strain will be constructed. Meanwhile, 

the response surface methodology of Box-Behnken method will be applied to optimize medium for 

mass-producing trehalose synthase PTTS. The highest production of trehalose synthase PTTS could reach 

175.89 ± 6.83 mg/L for fermentation of 5 L fermentor. 

Keywords: Bacillus subtilis, Chromosomal Engineering, Recombinant Protein Production, Trehalose 

Synthase 
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壹、前言 

海藻糖 (Trehalose)屬於非還原性雙糖，由兩個葡萄糖 (Glucose)分子以-1,1 鍵結而成[1]。海藻糖廣

泛的存在於自然界的各種物種之中，在細菌、真菌、酵母菌、昆蟲等均發現有海藻糖存在的紀錄[1-4]。

海藻糖本身性質安定，吸濕值低且處在酸的環境中不易水解。除可在生物體中做為能量儲存物質，海藻

糖具有保護生物分子與細胞膜結構之功用。因此海藻糖具有保護生物體在惡劣環境中如，脫水

(dehydration)、冰凍 (freezing)、高溫(high temperature) 與高滲透壓 (high osmotic stress)，避免生物體在這

些環境下造成蛋白質或生物膜結構破壞進而失去生命[5-7]。由於海藻糖屬於非還原糖且擁有不同於一般

糖類的物理與化學特性，因此應用範圍相當廣泛。 目前最新海藻糖生產方式運用酵素生物轉化法來進行

生產，此法相較於由生物體中進行萃取具有較佳的優勢。海藻糖酵素生物轉化法，其主要的轉化路徑大

約可分成三種方式：(a) phosphorylase 系統：發現於真菌或酵母菌中[8-9] ; (b) glycosyltransferse-hydrolase

系統 ： 在適溫菌 Arthrobacter sp.中發現但目前也有一些是高溫菌也具有相關系統[10-11] ; (c) trehalose 

synthase 系統：存在於細菌(Pimelobacter sp. 與 Thermus sp.等)中，該系統只需單一酵素就能將麥芽糖轉

化成海藻糖[12-16]。由於海藻糖合成酶可以一個反應步驟經由轉糖苷反應將麥芽糖轉成海藻糖並具有專

一性與轉化效率高之特性，加上目前麥芽糖的市場價格低廉，因此使用海藻糖合成酶來生產海藻糖深具

工業化之潛力。許多相關的海藻糖合成酶基因基因已經被選殖出來並在大腸桿菌中可大量表現[12, 17-18]。

Picrophilus torridus trehalose synthase (PTTS)為一種耐熱型海藻糖合成酶選殖於 Picrophilus torridus DSM 

9790 [12]。PTTS 是目前唯一一種可穩定存在於酸性環境下的海藻糖合成酶。此外，他也具有很高的轉化

能力可將麥芽糖轉化成海藻糖且其轉化率在溫度 20-30℃與 pH6.0 可達到 70%。 

枯草桿菌為革蘭氏陽性菌，是目前最被熟知的原核生物之一，在基礎科學研究與工業酵素生產上具

有相當重要的地位。枯草桿菌能分泌多種蛋白酶、澱粉酶與脂肪酶等，分解外來物質以提供生長所需養

分 [19]，目前在工業上有多種菌屬被使用在蛋白酶、澱粉酶與脂肪酶之生產。枯草桿菌也可被當作基因

操作與生產重組蛋白質的宿主細胞，目前已有許多的異源蛋白質基因被轉殖入枯草桿菌中進行表達

[20-22]。由於枯草桿菌具有下列特性 (1)為 Generally Recoginzed as Safe (GRAS)安全菌株，菌體本身對人

體不具有致病性、(2)對於密碼子 (codon)沒有特殊偏好、(3)菌株本身生長快速，培養相當容易[23-24]，

因此使用枯草桿菌來生產重組蛋白質深具潛力 [25]。 

以枯草桿菌做為生產系統具有許多優點，然而作為生產重組蛋白質的宿主細胞會產生幾個主要問題：

在枯草桿菌的基因操作上，目前所常用的質體很少是出自於枯草桿菌本身，再加上枯草桿菌的轉形功能

效率不如大腸桿菌，因此為了基因操作上的便利，有許多研究便從事構築大腸桿菌-枯草桿菌穿梭質體

(shuttle vector) [26-28]，目前此種穿梭質體已被廣泛的使用在基礎研究上。然而在枯草桿菌中使用這類質

體來選殖生產重組蛋白質，極易發生質體不穩定的狀況[22, 29] ，就工業化的生產製程而言，使用質體方

式來生產重組蛋白質，仍會因為質體複製數目過量而造成細胞代謝壓力的問題，以致影響重組蛋白質的

量產。因此，本研究使用染色體工程技術來建立一株可生產海藻糖合成酶 PTTS 之重組枯草桿菌並將培養

基以 Box-Behnken 回應曲面法進行最佳化組成來達到量產海藻糖合成酶之目的。此法所生產之海藻糖合

成酶可直接使用細胞粗萃液將麥芽糖轉化成海藻糖以運用於食品加工用途。 

貳、實驗材料與方法 

一、菌種與培養基 

在本實驗中，所使用的相關菌種、質體與引子被列在表 1 之中。所有的重組枯草桿菌與大腸桿菌進

行基因建構時均培養在含有 20 ml Luria-Bertani (LB)液態培養基中。回應曲面法所設定之醱酵培養基關鍵

成份為 yeast extract，tryptone 與 glutamate。細胞密度則使用分光光度計進行分析，波長為 600 nm (OD600)。

經過徹夜的培養，菌種被轉養至新的培養基中並且初始細胞密度被調整為 0.1 (OD600)，其培養條件為轉速 

150 rpm 與 30 
o
C。抗生素使用量為 Ampicillin (50g/L; 使用於大腸桿菌中)，Erythromycin (10 g/L; 使用

於枯草桿菌中)與 Kanamycin (大腸桿菌攜帶質體時，用量為 g/L 以及使用在大腸桿菌染色體重組菌

株為 15 g/L)。 



 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

                    陳柏庭等／南臺學報 第 39 卷第 1 期 2014 年 3 月 31—40                        33 

 

表 1 本研究所使用之菌種、質體與引子 

菌種 (Strain) 特性 

DH5 deoR endA1 gyrA96 hsdR17 supE44 thi1 recA1 lacZM15 

PT5 DB428, △wpr::T7gene 1 

PT5(PTTS) PT5, △mpr:: PT7 /PTTS 

質體(Plasmid) 特性 

ploxErm-PTTS 攜帶 loxP-Erm-loxP 與 PT7 /PTTS 

pEK-Cre 枯草桿菌/大腸桿菌穿梭載體，Pspac/Cre 

引子(Primer) 特性 

mpr01 catattgcgaaaacgatcac 

mpr02 catgacaagacctgttcaaactctattttaaaattagctggt 

mpr03 cgtcgacattaatgggggatcccggttggctggtacggctac 

mpr04 gtctgttttaccgagtatctc 

T701 gtaatgaattccgatcccgcgaaattaatac 

T7T01 catatggatatcgcaaaaaacccctcaagacc 

備註:  PTTS: P. torridus 海藻糖合成酶基因; PT7, T7 啟動子 ; Pspac: spac 啟動子 

二、菌種建構 

以質體 pET-23a(+)-PTTS [30]為模版，使用引子 T701 與 T7T01 分別以 PCR 方式增幅出來並以限制酶

切位 EcoRI/EcoRV將該基因片段轉殖入含有枯草桿菌抗 Erm抗生素標記基因且抗 Erm抗生素基因區域兩

端帶有 loxP 辨識序列的載體 pLoxErm 中得到質體 pLoxErm-PTTS。依據文獻方法[31]，將 N 端與 C 端

mpr 片段的大片段引子(大約 500 bp)分別使用引子 mpr01-mpr02 與 mpr03-mpr04 增幅出來，以質體

pLoxErm-PTTS 為模版，將大片段引子與模版 DNA 進行部份重疊 PCR (overlapping PCR)得到 mpr0102- 

T7-PTTS-T7T-lox-Erm-lox-mpr0304。隨後將該 PCR 片段以電轉型方式插入 PT5 [32]染色體中的 mpr 基因

中，得到重組枯草桿菌 PT5(PTTS)-Erm，該菌株同時也破壞了蛋白酶 mpr，隨後再加可生產 Cre 重組酶的

枯草桿菌/大腸桿菌穿梭輔助質體(helper plasmid) pEK-Cre 轉入進行 loxP 端點重組，將抗 Erm 抗生素基因

剔除得到重組菌株 PT5(PTTS)，其菌種建構方法如圖 1 所示。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

圖 1 以雙同源重組方式將海藻糖合成酶 PTTS基因片段嵌合入枯草桿菌 PT5染色體 
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三、分析方法 

菌種培養後，以低溫離心(4 
o
C; 9000 g)進行菌體收集，收集後菌體以 0.1M 磷酸緩衝液(pH 6.0)回溶並

調整成 1 mL 緩衝液中含有菌體 20 (OD600)。經超音破震盪將菌體進行破菌動作，之後再將其進行低溫離

心(4 
o
C; 9000 xg)，取得上清液作為細胞粗萃液(cell-free extract; CFX)。細胞粗萃液中的蛋白質濃度是使用

Braidford 蛋白質分析套組 (Genemark co.)進行分析。蛋白質樣品被定量 20 g 後以 SDS-PAGE 進行蛋白

質電泳分析，之後再使用 Quantity One (Bio-RAD)來進行蛋白質產量判讀。 

海藻糖生物轉化是在 0.5 mL反應環境中含有 150 mM 麥芽糖與 200 L細胞粗萃液在 0.1M磷酸緩衝

液(pH 6.0)下進行。反應溶液在 40℃下進行反應一個小時後再放入 100 
o
C 15 分鐘來終止反應。終止後的

反應液則使用高效能液相層析儀 (High performance liquid chromatography; HPLC)中進行海藻糖分析(流速 

1.0 ml/min， 糖類分析管柱 (SUGAR SZ5532, Shodex)，移動相為 75% acetonitrile 與 25% 二次蒸餾水)。

所有的實驗皆進行三重覆實驗。 

四、培養基之最佳化實驗設計 

我們採用Box-Behnken回應曲面實驗設計法來進行各種關鍵營養成分之最佳化組合分析。一般多項式

模型可由三個獨立變化量與三個水準因子得到以下方程式 (eq.1): 

                                                 
       

       
           (1) 

其中Y為海藻糖合成酶PTTS生產量，X1, X2與X3為三個獨立營養成分因子。項為各主效果(main 

effect)、交互作用效果 (interaction effect)與二次效果(quadratic effect)之回歸係數(regression coefficient)。 

參、結果與討論 

一、以染色體工程技術構築高穩定性重組枯草桿菌來生產海藻糖合成酶 

為讓重組海藻合成酶PTTS可穩定的在枯草桿菌中生產，我們以染色體工程概念搭配Cre-lox系統 [33]

建構可穩定生產海藻糖合成酶的重組枯草桿菌系統來取代傳統使用質體方式。此一方法有別於一般使用

質體方式，將基因鑲嵌入染色體中可使基因可隨著染色體複製過程穩定的保留在菌中，不像使用質體可

能產生結構上不穩定或當抗生素或選擇壓力消失後就容易產生丟失情形 [32]。首先以雙同源重組方法將

T7 啟動子調控 PTTS 基因組以電轉形方式轉殖入枯草桿菌 PT5 [32]中的 mpr 基因中，得到重組菌株

PT5(PTTS)-Erm，隨後在輔助載體 pEK-Cre 的協助下將抗 Erm 抗生素基因剔除，得到一株"乾淨"的海藻

糖生產菌株 PT5(PTTS)。為測試枯草桿菌能否生產出具有活性的 PTTS，重組菌株 PT5(PTTS)被培養在 LB

液態培養基中 14小時來表現海藻糖合成酶 PTTS。根據 SDS-PAGE (圖 2，Lane M: 蛋白質標誌 (marker)，

Lane 1: PT5，Lane 2: PT5(PTTS)，海藻糖合成酶 PTTS (分子量 66 kDa)可在重組枯草桿菌中進行生產且使

用重組菌株之細胞粗粹液進行海藻糖轉化分析，經一小時反應後以 HPLC 進行海藻糖分析，分析結果發

現重組枯草桿菌所生產之海藻糖合成酶 PTTS 具有轉化活性，其活性大約為 60 ± 5 U/mg，產量為 70 ± 1.79 

mg/L。此外，我們也將培養 14 小時候的菌液以稀釋 10
6倍將菌種塗抹在 LB 固態培養基上。經 14 小時的

培養後，我們挑選 50 株單一菌落使用引子 T701 與 T7T01，以 PCR 方式來確認 PT5(PTTS)上染色體中是

否還保留有我們所建構入的 T7-PTTS01-T7T 片段，經實驗結果確認，所有菌株均擁有 T7-PTTS01-T7T 片

段 (Data not shown)。由此，我們確認重組菌株 PT5(PTTS)可穩定生產海藻糖合成酶 PTTS。 

M                    1                   2
75 kDa

63 kDa

PTTS

 

圖 2 重組枯草桿菌 PT5(PTTS)生產海藻糖合成酶 PTTS 細胞萃取液之 SDS-PAGE 
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二、培養基最佳組成 

為能大量生產 PTTS，我們使用 Box-Behnken 回應曲面法來找尋最佳培養基組成。我們挑選了 yeast 

extract、tryptone 與 Glutamate 三種營養成分以 Box-Behnken 實驗設計法設計出 15 組培養基組合來培養重

組菌株 PT5(PTTS)。如表 2 所示，每個培養基成份濃度上分別被設計高(+1)，中(0)與低(-1)三個水準因子。

此 15 組培養基組成依照此三水準因子進行培養基設計，培養基成份之設計如表 3 所示。將此 15 組培養

基組成進行相關菌種培養，培養時間為 14 小時，之後將菌種收集並打破細胞得到細胞上清液來分析海藻

糖合成酶產量，其分析結果再帶回表 3 以統計軟體 JMP 5.1 進行因子交互作用運算與二次效果分析得到變

異數分析表(the analysis of variance; ANOVA) (表 4)並依此表得到一多項方程式 (eq. 2) 

                          8               8     8          44  
   2     

  

                  8 98  
                                                                          (2) 

表 2 用於 Box-Behnken 方法中之營養因子設計基準 

營養因子 
營養因子設定 (Level) 

-1 0 +1 

Yeast extract (X1) 2
 

3.5 5 

Tryptone (X2) 0.5 1.25 2 

Glutamate(X3) 0.2 0.3 0.4 

 

表 3 以 Box-Behnken 方法進行培養基最佳化實驗設計 

實驗組別 

(Trials) 
X1 X2 X3 

蛋白質產量 

(mg/L) 

1 0 0 0 103.98 

2 -1 0 +1 78.92 

3 +1 0 -1 91.40 

4 +1 +1 0 80.75 

5 0 +1 +1 75.00 

6 0 0 0 106.97 

7 0 -1 +1 93.00 

8 0 0 0 106.35 

9 0 -1 -1 76.38 

10 -1 0 -1 98.38 

11 +1 -1 0 103.01 

12 -1 +1 0 83.11 

13 0 +1 -1 91.68 

14 -1 -1 0 83.34 

15 +1 0 +1 96.67 
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                           表 4 Box-Behnken 變異數分析(ANOVA)結果 

因子 

(factor) 

估計值 

(estimate) 

平方和 

(sum of squares) 

自由度 

(degree of freedom) 

P 值 

(P value) 

X1 3.51 98.56 1 0.0602 

X2 -3.15 79.32 1 0.0822 

X3 -1.78 25.38 1 0.2743 

X1X2 -5.51 121.33 1 0.0436 

X1X3 6.18 152.89 1 0.0297 

X2X3 -8.33 277.22 1 0.0098 

X1
2
 -5.44 109.40 1 0.0514 

X2
2
 -12.77 602.19 1 0.0019 

X3
2
 -8.98 297.80 1 0.0085 

   該二次效果模型的適合度(goodness of fit)可從決定係數值(the determination coefficient; R
2
)得到驗證。

本次實驗模型的 R
2值為 0.9515，代表只有 4.85%的回應變化性無法使用此模型解釋。三維空間圖可藉由

把一個獨立營養成分設定為中水準因子(0)與其他兩獨立營養成分的不同組成進行繪製。回應曲面圖可以

符合回歸分析模型(圖 3，(A)當 Glutamate (X3)濃度為 0.3%時，yeast extract (X1) 與 tryptone (X2)之回應曲

面圖；(B)當 yeast extract (X3)濃度為 3.5%時，tryptone (X2)與 Glutamate (X3)之回應曲面圖；(C)當 tryptone 

(X2)濃度為 1.25%時，yeast extract (X1) 與 Glutamate (X3)之回應曲面圖。)，海藻糖生產量的最高點位於此

次實驗範圍之內且結果預測培養基之最佳組成配方為 3.5 % yeast extract，1.25% tryptone 與 0.3% glutamate，

最高海藻糖合成酶 PTTS 預測生產量為 107.28 mg/L。依照此預測數據我們以實驗進行驗證，經三次重複

實驗結果可得到海藻糖最大生產量為 108.37 ± 3.10 mg/L 與預測結果相當接近，由此可以證明此實驗模型

之合理性與準確性。 

                       
(A) yeast extract (X1)與 tryptone(X2)      (B) tryptone (X2)與 Glutamate (X3)   (C) yeast extract (X1) 與 Glutamate (X3) 

回應曲面圖                       回應曲面圖                      回應曲面圖 

圖 3 兩不同因子對於重組海藻糖合成酶 PTTS 生產之回應曲面圖。 

三、使用最佳化培養基來進行醱酵槽生產測試 

    為達到量產之目的，我們使用 3 公升最佳培養基配方搭配 5 公升醱酵槽進行批次醱酵實驗，培養溫

度為 30 
o
C，溶氧度(DO)設定為 20 %。醱酵初始 pH 設定為 6.8，但醱酵過程不調控 pH。從海藻糖的總生

產量上來看，可以發現海藻糖合成酶的產量隨著培養時間逐漸增加。當培養時間達 14 小時可得到最大總

生產量達 175.89 ± 6.83 mg/L，但在 14 小時後，海藻糖合成酶 PTTS 產量開始下降，如圖 4(A) (重組枯草

桿菌 PT5(PTTS)之生長曲線)所示。細菌在前 6 小時快速成長，細胞濃度可達到 10.18 (OD600)，此時 pH 值

也快速下降，但第 6 小時後菌體生長開始放緩，同時 pH 值也開始逐漸升高，雖然菌種在第 7-15 小時還

持續成長，在第 15 小時細胞生長達 14.10 (OD600)，但菌體成長速度放緩，此一變化代表菌體開始逐步要

轉向孢子化時期，而在 15 小時後，細胞生長開始呈現停滯。從醱酵槽實驗結果上 PTTS 達最高產量時為
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枯草桿菌進入孢子化前期。但超過孢子化前期後，細胞生長也開始呈現停滯現象，PTTS 產量變開始下降。

此情形應為醱酵液中營養源缺乏而產生壓力回饋機制(strigent response)使枯草桿菌進行生理調節所致。此

顯示孢子化前期與胞內蛋白生產有相當重要的關鍵。此外，本研究在沒有進行 pH 控制下進行醱酵生產，

菌株在醱酵初期會從 pH 6.8 逐步下降至 6.3 然後 pH 值開始逐步回升至 pH 7.9 (圖 4(B) 醱酵過程之 pH 變

化曲線)，顯示枯草桿菌在生理環境上的特殊性。 

Time (hr)

0 3 6 9 12 15 18

P
ro

te
in

 p
ro

d
u

c
ti

o
n

 (
m

g
/L

)

0

50

100

150

200

O
D

6
0

0
 

0

3

6

9

12

15

18

Time (hr)

0 3 6 9 12 15 18

p
H

6.2

6.4

6.6

6.8

7.0

7.2

7.4

7.6

7.8

8.0

 

       (A) 重組枯草桿菌 PT5(PTTS)之 生長曲          (B) 醱酵過程之 pH變化曲線 

圖 4 重組枯草桿菌使用最佳化培養基與批次醱酵方式進行試量產培養 

肆、結論 

    本研究成功運用染色體工程技術來建立一株可穩定生產具有活性海藻糖合成酶 PTTS 的重組枯草桿

菌。由於枯草桿菌屬於 GRAS 安全菌株，不具有內毒素等問題，相較使用大腸桿菌作為宿主細胞，使用

枯草桿菌生產出的海藻糖合成酶PTTS可直接運用在食品工業中，此將有助於降低海藻糖製作成本。此外，

本研究也以 Box-Behnken 回應曲面法進行培養基最佳化組成來提高海藻糖合成酶產量並以 5 公升醱酵槽

進行試量產測試，由於使用醱酵槽進行菌種培養時，培養環境較使用搖瓶培養佳，因此在不須 pH 調控下

經 14 小時醱酵後，海藻糖合成酶最高產量可達 175.89 ± 6.83 mg/L，此結果將有助於未來進行海藻糖工業

化生產之建立與評估。 
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