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摘要 目的院研究高糖胁迫条件下近平滑假丝酵母差异基因的表达水平及其应激响应机制遥 方法院以贮藏过程中的染菌炼
乳为对象袁通过平板筛选及 18s DNA测序对其中的酵母进行分离尧鉴定及特性研究袁并提取菌株的总 RNA袁构建 cDNA文
库遥 采用转录组测序袁并通过实时荧光定量 PCR验证分析差异表达基因遥 结果院该酵母为近平滑假丝酵母袁其最适温度为
35 益袁最适 pH值为 8袁当葡萄糖含量为 50%时袁仍可以缓慢生长遥发酵液中的主要产物为山梨糖醇袁产量可达 41.06 g/L遥通
过转录组学分析共检测到 2 066个显著性差异基因袁 其中显著上调 993个袁 显著下调 1 073 个遥 与热激蛋白渊Hsp70尧
Hsp90冤尧氨基酸转运尧糖原转运尧糖酵解和乙醇脱氢酶相关的基因显著下调袁而与氨基酸透过酶尧糖原合成以及某些具有渗
透压保护作用的氨基酸合成渊如谷氨酸尧脯氨酸尧精氨酸尧半胱氨酸等冤相关的基因显著上调遥 结论院假丝酵母通过合成某些
糖类或氨基酸渊如脯氨酸尧甘氨酸和谷氨酸等冤来影响应激袁提高逆境胁迫的性能遥
关键词 炼乳曰 近平滑假丝酵母曰 分离和鉴定曰 转录组学分析
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炼乳是一种浓缩乳制品袁其贮存期长袁经济效
益高遥随着人们生活水平的提高袁炼乳的应用范围
不断扩大袁已从传统的甜味餐饮配料袁扩展到应用
于酸乳尧巧克力尧烘焙尧糕点尧冷饮尧饮料等领域遥炼
乳属于高糖产品袁其环境渗透压很高袁然而袁在炼
乳贮藏过程中袁有时也会出现染菌腐败的情况遥大
多数细菌都难以耐受高渗环境袁 而某一类酵母菌
却通过代谢产生糖醇尧 甘油等物质在其中生长繁
殖遥如袁野等[1]发现某种耐高渗酵母菌可以产生糖
醇遥 蔡莉等[2]将奥默柯达酵母菌分离出来袁这种酵
母菌可在代谢过程中生成阿拉伯糖醇遥 Krahulec
等 [3]研究发现酿酒酵母可将木糖转化成木糖醇遥
Kobayashi等 [4]研究发现袁在赤藓糖醇还原酶的调
控下袁类丝孢酵母可在高渗环境中生成赤藓糖醇遥

转录组学是研究某一生理条件下微生物转录

组的一种分析手段遥 将转录组学测序技术应用于
微生物胁迫应激机制研究袁 可以探究环境的改变
对微生物基因表达的影响遥如杨利博[5]对高渗条件
下解脂耶氏酵母的多个代谢途径的 17个相关基

因的表达进行实时定量 PCR分析袁发现糖异生途
径尧 三羧酸循环及糖酵解的关键基因出现明显差
异遥梅运军等[6]探究极端嗜盐古菌在不同盐浓度下
基因表达量的变化袁 发现菌株主要通过调节与氨
基酸代谢尧 能量代谢相关的基因表达来适应不同
的高盐环境遥柳晓东[7]对高盐条件下慢生根瘤菌的
转录组数据进行分析袁 发现与脯氨酸和甘氨酸转
运有关的操纵子表达量明显上调遥陈英[8]对 40%葡
萄糖压力下菌株的表达差异基因进行京都基因与

基因组百科全书 渊Kyoto encyclopedia of genes
and genomes袁KEGG冤富集袁发现其差异表达基因
主要集中在核糖体尧氧化磷酸化尧内质网蛋白加工
过程尧硫胺素代谢尧吞噬体和胞吞作用尧蛋白输出尧
糖代谢途径和丝裂原活化蛋白激酶途径遥 不难看
出袁在探讨高渗环境下微生物基因的表达中袁转录
组学测序是一种高效尧快捷的研究方法遥

目前袁 国内外对酵母菌耐高糖机制的研究较
少袁炼乳中耐高渗酵母菌的研究暂未见报道遥本文
对染菌炼乳中的耐高渗酵母菌进行分离尧 鉴定及
特性研究袁并采用转录组学手段研究其应激反应袁
从基因表达水平阐释耐高渗酵母的高糖耐受机

制袁 为后期探讨其代谢途径及关键基因的调控机
理提供参考遥
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1 材料与方法
1.1 材料与试剂

完达山全脂乳粉袁 北大荒完达山乳业有限公
司遥 葡萄糖尧蔗糖尧酵母粉尧琼脂尧酵母菌基因组
DNA快速抽提试剂盒尧总 RNA提取试剂渊Trizol冤尧
cDNA合成试剂盒渊Avian myeloblastosis virus re鄄
verse transcriptase袁AMV RT冤尧real -time PCR 试
剂盒 渊SYBR R Green Premix Pro Taq HS qPCR
Kit II冤袁生工生物工程渊上海冤股份有限公司遥
1.2 仪器与设备

SpectraMax iD3酶标仪袁 美国 Molecular De鄄
vices 公司曰Waters 2695 高效液相色谱仪袁 美国
WATERS公司曰SPX-100B-D振荡培养箱袁上海博
讯实业有限公司曰RE-52AA旋转蒸发器袁 上海亚
荣仪器有限责任公司曰Illumina HiSeq X Ten测序
仪袁美国 Illumina公司遥
1.3 试验方法

1.3.1 炼乳的制作 将乳粉与水渊按质量比 1 颐 2冤
在 55 益下溶解袁蔗糖与水渊按质量比 6.6 颐 10冤在 65
益下溶解袁混合后使用均质机高速剪切 15 min曰随
后水浴加热至 80 益袁保持 30 min曰采用旋转蒸发
仪真空浓缩遥 炼乳成品置于常温下避光保存遥
1.3.2 耐高渗酵母的分离与筛选 将 3个月贮藏
期间染菌的炼乳样品用无菌水稀释至 106倍后袁
涂布于耐高糖培养基平板上袁30 益下培养 2 d遥
1.3.3 耐高渗酵母的分子学鉴定 采用酵母菌基

因组 DNA快速抽提试剂盒提取 DNA袁 通用引物
如下 院ITS1院5爷 -TCCGTAGGTGAACCTGCGG -3爷袁
ITS4院5爷-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3爷袁PCR程
序设定为 98 益预变性 5 min袁98 益变性 1 min袁55
益退火 1 min袁72 益延伸 40 s袁 反应 35个循环袁最
后 72 益延伸 7 min遥 PCR产物经琼脂糖凝胶电泳
检测后袁于安徽通用生物有限公司完成测序遥
1.3.4 耐高渗酵母生长特性研究 分别在不同温

度渊25袁30袁35袁40 益冤尧不同 pH 值渊3.0袁4.0袁5.0袁
6.0袁7.0袁8.0冤尧 不同含糖量 渊2%袁10%袁20%袁30%袁
40%袁50%袁60%冤尧不同含盐量渊0%袁2%袁4%袁6%袁
8%袁10%袁12%冤下培养 36 h后取样袁检测 OD600nm袁
分析其生长特性遥
1.3.5 耐高渗酵母发酵特性研究 取 5 mL菌液
接种于发酵培养基中袁30 益 150 r/min摇瓶培养 7

d袁收集上清液进行高效液相色谱分析检测遥 以
0.5 mmol/L硫酸作为流动相袁 流速 0.6 mL/min袁柱
温 35 益袁上样量 10 滋L袁采用示差检测器检测遥
1.3.6 转录组学分析 选取正常渊YPD培养基冤和
高糖条件渊YPD 培养基+40%葡萄糖冤下的酵母菌
培养 24 h袁4 益条件下 8 000伊g离心 5 min去上清
收取菌体袁采用 Trizol法提取总 RNA进行转录组
学对比分析遥 通过 fastp进行原始数据过滤袁采用
hisat2将过滤后的数据比对到基因组序列上遥基于
负二项分布原理袁采用 DEseq2鉴定不同样品间的
差异表达基因 渊Differentially expression genes袁
DEGs冤[9]遥 随后对结合基因本体论渊Gene ontology袁
GO冤 [10]尧KEGG 通路 [11]进行分析袁明确其耐高渗的
主要生物学过程和关键机制遥
1.3.7 RT-qPCR 验证 DEGs 为了进一步验证

RNA-seq试验结果的可靠性袁 选取 10个 DEGs袁
引物序列见表 1遥 RT-qPCR反应体系包括院2 滋L
cDNA袁12.5 滋L AceQ R qPCR SYBR R Green
Master Mix 渊High ROX Premixed冤袁1 滋L 10 mol/

基因 引物序列渊5爷-3爷冤
CPAR2_701390 F院AGAGTGTGGTGCTAGAGTCG

R院CAGTTGTCCTTGACCAAGCC
CPAR2_805880 F院CGCCAACAAGGAGTTATCGG

R院AATCGGGAGCACCAGGTAAA
CPAR2_109550 F院TCCCACCTGTTCTTGCATCT

R院GCATTTGCAAAGCGGTGTTT
CPAR2_103750 F院AACAAGAAGCAGCTCAAGCC

R院CCTTCTTGTCGTCACCGTTC
CPAR2_109190 F院AATGCGGAAGGCAACAACTT

R院TGGCTTCGAGCGATTTCAAG
CPAR2_405030 F院TGAGGCAACAGCAACAACAA

R院GAGGATGACCCAGACACCAA
CPAR2_103340 F院GGTGTACCGGGACAACCATA

R院CTCAATCCCAGCAAATGCGA
CPAR2_700650 F院ACCAACTGCCACCACTACTT

R院CGGGTACCGATGAAGAGCTA
CPAR2_108220 F院AACAGGGTAGATGGGAGCAG

R院GTGACGGATTTGGCTTCCTC
CPAR2_206270 F院ATTGAAGTCGAAAGCGCCAA

R院GGTGCGCCTTCAATTAACCA

表 1 RT-qPCR使用的基因引物序列
Table 1 Primer sequences of the genes for RT-qPCR
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时间
Time/h

时间
Time/h

渊a冤温度 渊b冤pH值

L引物袁8.5 滋L ddH2O遥运行条件院95 益 3 min袁95
益 10 s袁58 益 30 s袁72 益 45 s袁40 个循环曰72 益 5
min遥 在荧光扩增结束后袁对 PCR产物溶解曲线分
析袁 溶解曲线检测程序为院95 益 5 min曰60 益 60 s曰
95 益 15 s遥
1.3.8 数据统计分析 每个试验重复 3次袁 采用
Origin 9.0对数据进行处理及绘图遥

2 结果与分析
2.1 酵母菌的分子鉴定结果

从染菌的炼乳样品中分离到 1 株菌株袁在
NCBI 数据库中比对 DNA 测序后的基因片段序
列袁发现其与近平滑假丝酵母渊Candida parapsilo鄄
sis冤的同源性为 99.6%遥 应用 MEGA4.0软件通过
neighbor-joining法构建系统进化树袁如图 1所示遥
2.2 不同条件对近平滑假丝酵母生长的影响

2.2.1 温度对近平滑假丝酵母生长的影响 如图

2a所示袁近平滑假丝酵母在 6~14 h之间为对数生
长期袁24 h后趋于稳定遥可见适宜的温度对酵母菌
的生长至关重要袁 温度过高或过低都会阻遏酵母
的生长繁殖遥 近平滑假丝酵母的最适温度为 35
益袁甚至在 40 益下生长状况依然良好遥
2.2.2 pH值对近平滑假丝酵母生长的影响 近

平滑假丝酵母在不同 pH值下生长情况存在差异
渊图 2b冤袁 当 pH值过低时袁 菌株的生长被显著抑
制遥 随着 pH值的增加袁菌株的生长出现先升高后
保持平缓的趋势袁 近平滑假丝酵母在 pH 5~8之
间均生长良好袁最适 pH值为 8遥
2.2.3 葡萄糖含量对近平滑假丝酵母生长的影响

近平滑假丝酵母在不同的糖浓度下耐受性不同

渊图 2c冤袁随着葡萄糖含量的增加袁OD600nm值呈先升
高后平稳乃至下降的趋势袁 当葡萄糖含量为 10%
时袁为酵母的最适生长糖含量遥然而即使在葡萄糖
含量为 50%时袁酵母菌依然可以缓慢生长袁由此可
见袁其对葡萄糖的耐受性较好遥
2.2.4 NaCl 对近平滑假丝酵母生长的影响 近

平滑假丝酵母在不同的盐含量下耐受性不同 渊图
2d冤袁随着 NaCl含量的增加袁OD600nm值呈现先升高
后平稳的趋势遥 当 NaCl含量超过 12%后袁酵母菌
生长非常缓慢袁然而在 10%以下时袁均可以稳定生
长袁可见袁该近平滑假丝酵母对高渗环境具有较强
的耐受性遥

图 1 系统发育树

Fig.1 Phylogenetic tree
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时间
Time/h

时间
Time/h

渊c冤糖含量 渊d冤盐浓度
图 2 不同条件下近平滑假丝酵母菌的生长情况

Fig.2 Growth of Candida parapsilosis under different conditions

时间
Time/min

图 3 糖醇分离色谱图

Fig.3 Separation chromatogram of sugar alcohols

2.3 近平滑假丝酵母发酵产物的鉴定

取近平滑假丝酵母摇瓶培养 7 d后的上清液
进行高效液相色谱分析检测遥 样品中糖醇的分离

效果如图 3所示遥 根据标准品的线性回归方程可
知袁发酵液中山梨糖醇含量为 41.06 g/L遥

2.4 转录组学测定结果

2.4.1 转录组基因表达量分析 基于 RNA-seq
分析袁 对正常条件与高糖条件进行基因差异表达
分析渊以正常条件为对照冤遥图 4a表达量差异火山
图为不同组间转录组基因的差异表达情况遥 图中
红色尧绿色和黑色圆点分别表示显著上调尧显著下
调和非显著差异的基因遥可知在高糖胁迫组袁总共
检测到 5 757个差异表达基因袁其中 3 691个有差
异而不显著袁2 066 个有显著性差异曰 显著上调
993个袁显著下调 1 073个遥 表明在面对高糖胁迫
时袁假丝酵母的细胞会出现一定的应激反应遥

通过 PCA分析发现袁 图 4b中 PC1的贡献度

为 98.5%袁PC2的贡献度为 0.66%袁 组间差异明显
的 3组样本能够较好地聚集到一起遥 表明在高糖
胁迫环境中袁 假丝酵母的基因表达谱会发生变化
以应对应激环境遥

从 2 066个 DEGs中挑选出几个具有代表性
的差异基因袁如表 2所示遥 结果表明袁与热激蛋白
渊Hsp70尧Hsp90冤尧氨基酸转运尧糖原转运尧糖酵解
和乙醇脱氢酶相关的基因显著下调袁 而与氨基酸
透过酶尧糖原合成尧某些具有渗透压保护作用的氨
基酸合成渊如谷氨酸尧脯氨酸尧精氨酸尧半胱氨酸
等冤相关的基因显著上调遥
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基因在 2个分组中的表达倍数变化
log2 Fold change

主成分 1
PC1渊98.50%冤

通路名称
Pathway

基因比例
Gene ratio

渊a冤表达量差异火山图 渊b冤PCA分析

渊c冤GO功能富集分析

渊d冤KEGG功能富集分析
注院分图 c中袁BP表示生物学过程曰MF表示分子功能曰CC表示细胞成分遥

图 4 转录组基因表达量及功能富集分析

Fig.4 Transcriptome gene expression and functional enrichment analysis
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基因
Gene

图 5 RT-qPCR验证关键 DEGs的表达量
Fig.5 RT-qPCR verification expression results

of key DEGs

基因 ID 上调/下调 倍数 功能

CPAR2_701390 下调 -5.99 氨基酸转运活性氮渗透酶调节因子

CPAR2_805880 下调 -2.52 天冬酰胺合成酶

CPAR2_109550 下调 -2.45 乙醇磷脂酰转移酶

CPAR2_103750 下调 -2.34 热激蛋白 Hsp70
CPAR2_109190 下调 -2.32 糖酵解酶转录激活因子

CPAR2_402000 下调 -2.20 多糖生物合成/输出蛋白
CPAR2_103840 下调 -1.84 乙醇脱氢酶

CPAR2_703150 下调 -1.75 热激蛋白 Hsp90
CPAR2_405030 上调 3.37 转录因子 PAP1
CPAR2_103340 上调 3.19 氨基酸渗透酶

CPAR2_700650 上调 3.18 富含半胱氨酸分泌蛋白

CPAR2_108280 上调 2.48 AMP活化蛋白激酶糖原识别位点
CPAR2_108220 上调 2.48 糖类渊及其他冤转运蛋白
CPAR2_206270 上调 2.0 糖原合成酶

CPAR2_806130 上调 1.92 乙醇乙酰转移酶

CPAR2_601520 上调 1.82 天冬氨酸/鸟氨酸氨甲酰转移酶结合结构域
CPAR2_203350 上调 1.79 谷氨酰胺合成酶催化结构域

表 2 高糖条件下假丝酵母显著表达的差异表达基因

Table 2 Significantly expressed DEGs in Candida parapsilosis under high sugar conditions

2.4.2 功能富集分析 对差异表达基因集中的基

因进行 GO富集和 KEGG富集分析遥从图 4c可以
看出袁 高糖胁迫的差异表达基因主要富集于线粒
体和细胞质膜等细胞成分中袁 原因可能是在高渗
胁迫的环境下需要改变细胞成分袁 才能维持基础
的生理活性遥图 4d展示了 KEGG功能富集分析结
果袁 在高糖胁迫组中代谢途径尧 二级代谢物的合
成尧碳代谢尧氨基酸合成及糖酵解等代谢通路富集
的基因相对较多遥 尤其是糖元运输及氨基酸透过
酶相关基因全部上调袁说明在高糖条件下袁假丝酵
母通过合成某些糖类或氨基酸渊如脯氨酸尧甘氨酸
和谷氨酸等冤来影响应激袁提高逆境胁迫的性能遥
微生物通过在细胞内积累糖类尧醇类尧氨基酸及其
衍生物等小分子极性物质来调节细胞内外渗透压

平衡袁 逐渐形成了适应高渗环境的多种生理机
制 [12-13]遥
2.5 DEGs qRT-PCR验证

qRT-PCR的结果如图 5所示袁符合 RNA-seq
的基因表达趋势袁 验证了 RNA-seq结果的可靠
性遥 分别选取了氨基酸和糖原转运相关基因院
CPAR2_701390尧CPAR2_206270尧CPAR2_108220曰
某些氨基酸和糖原合成相关基因院CPAR2_805880尧

CPAR2_700650尧CPAR2_206270曰糖酵解过程相关
基因院CPAR2_109190曰热激蛋白 Hsp70等遥各组分
基因表达量呈现出不同程度的上尧下调袁表明近平
滑假丝酵母均的耐渗能力受到多个基因多条通路

的调节遥
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3 讨论
本研究自染菌的高糖炼乳样品中筛选获得了

耐高渗的近平滑假丝酵母遥 对其进行发酵特性研
究发现袁当葡萄糖质量浓度为 200 g/L时袁其发酵
液含有较高浓度的山梨糖醇袁发酵 7 d后袁质量浓
度可达 41.06 g/L遥 山梨糖醇作为一种新型的食品
添加剂袁近年来多作为生物保鲜剂尧水分保持剂尧
抗冻剂等应用于肉制品研究中袁 如将其添加到发
酵香肠[14-15]尧肉脯[16-17]中袁不仅可以提高肉制品的持
水性能袁降低水分活度袁还能改善产品品质遥 前人
研究发现袁运动发酵单胞菌渊Zymomonas mobilis冤
可以将葡萄糖和果糖转化为山梨糖醇袁 当葡萄糖
质量浓度为 300 g/L时袁 可代谢产生 38.68 g/L的
山梨糖醇 [18]曰通过对集胞藻属 PCC 6803 的 HAD
基因进行改造袁 从而提高原始菌株产山梨糖醇的
产量袁结果发现改造后当培养时间为 450 h时袁山
梨糖醇产量达到最高袁为 2.5 g/L [19]曰干酪乳杆菌
BL300也被报道可以迅速降解乳糖产山梨糖醇袁
通过对其进行代谢途径改造发现袁 改造菌在发酵
40 h后袁山梨糖醇产量为 0.14 mmol/L[20]袁以上均低
于本研究中近平滑假丝酵母的山梨醇产量遥 下一
步可通过工艺优化和代谢改造更进一步提升产

量袁为今后糖醇产品的工业化研究开发提供思路遥
同时袁 运用转录组学对不同生长阶段耐高糖

酵母菌进行测序来探究其耐受机制也日益普及遥
如吴静等 [21]研究发现袁光滑球拟酵母渊Candida
glabrata冤的基因 CgASG1缺失袁会使氧化胁迫能力
下降袁同时高渗胁迫的抵御能力也会降低遥 叶美玲[22]

通过转录组对是否采用铜离子处理的两株南极酵

母菌进行测序袁 发现在铜离子胁迫下袁 基因 GST
和 WD重复蛋白的表达量上调袁 推测可能与酵母
菌耐受机制有关遥陈英[8]对突变菌株的耐高糖性研
究发现分子伴侣基因 SSA1 渊+2.4冤尧SSA3渊+3.7冤尧
SSA4 渊+2.3冤尧SSB2 渊+1.8冤尧SCJ1 渊+2.4冤尧HSP42
渊+2.3冤尧CNE1渊+1.8冤和 PDI1渊+2.0冤全部上调袁这
些基因在细胞质和内质网中负责蛋白折叠袁 作为
分子伴侣参与细胞多种压力的应激[23]遥 然而目前
并未有研究从炼乳中分离尧 筛选出耐高渗的近平
滑假丝酵母袁并对其转录组学进行分析袁因此本研
究具有一定的创新性遥

4 结论
本研究从染菌的炼乳样品中分离得到 1株耐

高糖的酵母菌袁 经分子学鉴定后为近平滑假丝酵
母袁对其发酵特性进行研究袁结果发现该株近平滑
假丝酵母的最适生长温度为 35 益袁 最适 pH值为
8袁当葡萄糖含量为 50%时袁依然可以缓慢生长袁发
酵液中的主要产物为山梨糖醇袁产量为 41.06 g/L遥
转录组学分析共检测到 2 066 个显著性差异基
因袁其中显著上调 993个袁显著下调 1 073 个袁表
明在面对高糖胁迫时袁 假丝酵母的细胞会做出一
定的应激反应遥 其中与热激蛋白渊Hsp70尧Hsp90冤尧
氨基酸转运尧糖原转运尧糖酵解和乙醇脱氢酶相关
的基因显著下调袁而与氨基酸透过酶尧糖原合成尧
某些具有渗透压保护作用的氨基酸合成 渊如谷氨
酸尧脯氨酸尧精氨酸尧半胱氨酸等冤相关的基因显著
上调遥 表明假丝酵母通过合成某些糖类或氨基酸
渊如脯氨酸尧甘氨酸和谷氨酸等冤来影响应激袁提高
逆境胁迫的性能遥
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Screening袁 Identification and Transcriptomic Analysis of Hyperosmotic-tolerant Yeast
in Sweetened Condensed Milk

FANG Ruosi1袁 CHEN Tangchao1袁 SHI Chuanchuan2袁 XIAO Gongnian1*

渊1School of Biological and Chemical Engineering袁 Zhejiang University of Science and Technology袁 Hangzhou 310023
2Panda Dairy Corporation袁 Wenzhou 325400袁 Zhejiang冤

Abstract Objective院 To study the expression levels of differentially expressed genes in Candida parapsilosis under high
glucose stress and to investigate its stress response mechanism. Methods院 The yeast presented in the contaminated con鄄
densed milk during storage were isolated and characterized by plate screening and 18s DNA sequencing袁 and the total
RNA of the strains was extracted to construct cDNA libraries. Differentially expressed genes were analyzed by transcrip鄄
tome analysis and verified by real -time fluorescence quantitative PCR. Results院 The yeast was identified as Candida
parapsilosis袁 its optimal temperature and pH value were 35 益 and 8袁 respectively. It could still grow slowly when the
glucose concentration reached 50%. The main product in the fermentation broth was sorbitol袁 with a yield of up to 41.06
g/L. A total of 2 066 significant differential genes were detected in the transcriptomic analysis袁 of which 993 were signif鄄
icantly up -regulated and 1 073 were significantly down -regulated. The genes related to heat stress proteins 渊Hsp70袁
Hsp90冤袁 amino acid transport袁 glycogen transport袁 glycolysis and ethanol dehydrogenase were significantly down-regulat鄄
ed袁 while the genes related to amino acid permease袁 glycogen synthesis袁 and synthesis of certain amino acids 渊e.g.袁
glutamate袁 proline袁 arginine袁 cysteine袁 etc.冤 with osmotic stress-protecting effects were significantly up-regulated. Conclu鄄
sion院 Candida parapsilosis could improve performance under hyperosmotic stress by synthesizing certain sugars or amino
acids 渊e.g.袁 proline袁 glycine袁 and glutamate冤.
Keywords sweetened condensed milk曰 Candida parapsilosis曰 isolation and identification曰 transcriptomic analysis
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