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摘  要：【目的】在基因组学水平上，对干酪乳杆菌的碳源代谢特性及调控机制进行研究。【方法】

基于 BioCyc 和 MetaCyc 数据库，利用 Pathway Tools 对菌株 12A 及 7 株已公布全基因序列的干

酪乳杆菌进行全基因组水平的碳源代谢比较分析。【结果】全基因组比较分析结果显示，干酪乳

杆菌 12A 可以将 9 种糖转运到细胞内代谢利用；可以将多种寡糖和多糖在细胞外水解成半乳糖

和葡萄糖；干酪乳杆菌 12A 可经异型乳酸发酵或混合酸发酵途径生成乙醇及其副产物。【结论】

干酪乳杆菌 12A 可以代谢多种类型碳源，底物选择范围宽泛，而且可以作为工业乙醇发酵的特

定菌株；利用比较基因组学方法建立基因结构与细菌代谢能力的联系是可靠的。 
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Abstract: [Objective] The aim of this study was to describe carbon metabolic characteristics and 
regulation mechanisms of Lactobacillus casei strain at the genome-level. [Methods] Pathway Tools, 
based on BioCyc and MetaCyc database, was used for genome-wide level of carbon metabolism 
comparative analysis of 12A and other 7 L. casei strains published complete genome sequences. 
[Results] Nine sugars could be transferred and metabolized by L. casei 12A inside cells. Various 
oligosaccharides and polysaccharides could be hydrolyzed into galactose and glucose by strain 12A 
outside cells. In particular, strain 12A could generate ethanol and its by-products through heterolactic 
fermentation and mixed acid fermentation pathways. [Conclusion] L. casei 12A can metabolize 
multiple types of carbohydrate, thus the choice of its fermentation substrates is broad. And strain 12A 
can be used as a specific strain for industrial ethanol production. In addition, it is reliable that 
comparative genomics is used for analyzing and establishing relationship between genetic structure and 
bacterial metabolic capability. 
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干酪乳杆菌(Lactobacillus casei)属于乳杆菌属

(Lactobacillus)，是革兰氏阳性菌，不产芽孢。它是

对营养非常挑剔，对发酵条件要求严格，以生产乳

酸为主要代谢终产物的细菌[1]。干酪乳杆菌作为益

生菌通常被用来生产发酵类食品。然而，近年来的

研究发现它具有一个巨大潜力——可以生产有广

泛用途的生物燃料及其副产物[2-4]。干酪乳杆菌起到

的效用是具有菌株依赖性的，因为菌株间的基因组

序列存在显著差异。对 17 株干酪乳杆菌基因组的

比较分析发现，这些菌株平均具有 2 800 个同源基

因(±151)，其中 1 715 个基因是所有菌株共有的；

有 4 220 个非保留直系同源基因，每个菌株中有平

均 119 个独特区基因[5]。基因组水平上的巨大差异

导致干酪乳杆菌在工业应用上具有专一性。因此，

详细比较菌株的基因组和表型水平的特定差异是

必要的。DNA 遗传功能的揭示和测序技术的推广使

得人们能够从遗传物质本身对生物体代谢特性及

调控机制进行研究。最近有研究利用比较基因组学

方法分析干酪乳杆菌的物种多样性和基因组的进

化，在生态多样性方面提供了很多有价值的见   

解[5-6]。然而，基因组学技术还没有被广泛应用于干

酪乳杆菌的代谢分析中。目前，只有 8 株干酪乳杆

菌的全基因组序列被公开，分别为 ATCC 334[7]、

Zhang[8]、BL23[9]、LCW2[10]、BD-II[11]、W56[12]、

LOCK 919[13]和 12A。本文采用比较基因组学对干

酪乳杆菌 12A 与 7 株已公布全基因组序列的干酪乳

杆菌的碳水化合物代谢相关转运蛋白、代谢途径及

产酶情况进行比较分析，初步确定菌株 12A 的可代

谢碳源及代谢终产物；并验证比较基因组学技术可

以用来预测菌株的生长代谢表现。 

1  材料与方法 

1.1  比较基因组学分析软件及方法 

CGView Server 是环形基因组可视化在线比较

工 具 (http://stothard.afns.ualberta.ca/cgview_server/ 

index.html) 。 BioCyc 为 生 物 模 型 数 据 库

(http://www.biocyc.org/)，收录了 3 000 多物种的代

谢途径 -基因组数据库 Pathway/Genome database 

(PGDB) 数 据 ； MetaCyc 为 代 谢 数 据 库

(http://metacyc.org/)，收录了来自 37 000 多篇出版

物的 2 100 多条代谢途径。Pathway Tools 是基于

BioCyc 和 MetaCyc 两大数据库的生物模型构建软

件，能够以物种的全基因组序列和注释信息，自动

生成该物种的 PGDB，即全基因组水平的代谢途径

信息。 

干酪乳杆菌 12A 分离自秸秆青储，它的全基因

组测序已经完成，其基因组序列及注释信息可在

NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) GenBank 中获

得(GenBank 登录号为 CP006690.1)。(1) 干酪乳杆

菌 12A 环形全基因组图谱的绘制：在 NCBI 中获得

干酪乳杆菌 12A 和 Zhang 的全部 CDS 序列，应用

BLAST 软件进行序列对比后，利用 CGView Server

在线软件绘制菌株 12A 环形全基因组图谱。(2) 碳

水化合物代谢相关转运蛋白和代谢途经信息：

Pathway Tools 的 Pathologic 选项中选择干酪乳杆菌

12A 基因组序列及注释文件，通过与代谢数据库数

据比较自动生成其 PGDB，在 Refine 选项中得到较

为准确的 PGDB，在 Pathways 中获取各种碳水化合

物代谢相关转运蛋白和代谢途经信息。(3) 碳水化

合物代谢相关途径信息的可靠性：Biocyc 中收录了

其他 7 种已测序干酪乳杆菌 ATCC 334、Zhang、

BL23、LCW2、BD-II、W56、LOCK 919 的 PGDB，

在 Comparative Analysis 选项中选取该 7 株菌，同时

得到它们的代谢途径和转运蛋白所有信息，并以此

为参照，确定菌株 12A 的碳水化合物代谢相关途径

信息的可靠性；结合参考文献中的相关信息在

Universal Protein Database (UniProt)及 GenBank 中

检索未全基因组测序干酪乳杆菌的碳水化合物代

谢中关键酶及基因，以确定分析结果的普遍性。 

细胞内碳源代谢通路的判定标准：(1) 具有相

关转运蛋白，能够将碳水化合物转运到细胞内代谢
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利用；(2) 具有完整代谢途径；(3) 能够合成相关酶

催化代谢碳源，产生并利用中间产物，生成终产物，

完成整个代谢途径。 

1.2  细胞培养试验操作方法 

将 MRS 培养基中碳源以外的其他组分配制好，

混合均匀后分装。分别加入同浓度单种碳源，作为

唯一碳源替换原始配方中的葡萄糖，调节 pH 值到

6.0。将活化好的干酪乳杆菌 12A 用 PBS 缓冲液清

洗 3 次，以浓度 108 CFU/mL 分别加入以上培养基。

在 37 °C 条件下培养 24 h，观察菌株在不同碳源环

境中的生长情况。 

1.3  发酵试验的试剂与方法 

50 mmol/L 葡萄糖和 70 mmol/L 果糖作为碳源

加入到 MRS 培养基中，调节 pH 值至 6.0。按     

108 CFU/mL 浓度接入菌株 12A，做 3 个技术重复。

37 °C 条件下培养 48 h，在 4、8、12、20、24、30、

36 和 48 h 分别取样，−20 °C 冷冻保存。采用高效

液相色谱(HPLC)法检测葡萄糖和果糖的利用及有

机酸和醇的产出情况。使用 Waters 2695 (Alliance

系统)高效液相色谱仪，Bio-Rad Aminex HPX-87H

有机酸柱，以 5 mmol/L 的 H2SO4 为流动相，在柱

温 30 °C，流速 0.6 mL/min 条件下，用 Waters 2414

示差折光检测器检测样品。标准品葡萄糖、果糖、

乳酸、乙酸和乙醇，均购自美国 Sigma 公司。 

2  结果与分析 

2.1  细胞内碳源分解代谢能力分析 

从 GenBank 中获得干酪乳杆菌 12A 全基因组

序列及注释信息，绘制出全基因组图谱见图 1。并

通过 Pathway Tools 工具对该菌的代谢途径进行构

建，获得以其全基因组信息为基础的转运能力和代

谢途径信息。从表 1 中可以看出，菌株 12A 和 W56

的转运蛋白明显多于其他菌株，且 12A 的转运蛋白

种类与 W56 相似，说明菌株 12A 与 W56 可能具有

代谢更多碳水化合物的能力。6-磷酸-β-D-葡糖   

基-(1,4)-D-葡萄糖和甘露醇-1-磷酸可以被 7 个菌株

转运到细胞内，但菌株 12A 没有相关转运蛋白。在

碳水化合物降解途径分析中发现，惟独菌株 12A 没

有 2-脱氧-α-D-核糖-1-磷酸降解、蔗糖降解 I 和磷酸 

 

 
 

图 1  干酪乳杆菌 12A 的全基因组图谱 
Figure 1  Genome atlas of L. casei 12A 

注：图谱的内圈分别代表 G+C 含量和 GC 正负偏斜. 

Note: Inner circles in atlas, represent G+C% content and GC skew, respectively. 
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表 1  干酪乳杆菌的转运蛋白 
Table 1  Substrates transported by transporters of L. casei strains 

转运蛋白 

Transporters 

干酪乳杆菌 

L. casei 

12A W56 BD-II BL23 LC2W LOCK919 Zhang ATCC 334

Hexose D-glucose         

 D-glucose-6-phosphate         

 D-glucopyranose-6-phosphate         

 α-D-glucose-6-phosphate         

 β-D-glucose-6-phosphate         

 D-gluconate         

 D-glucosamine-6-phosphate         

 D-glucosaminate-6-phosphate   − − − − − − 

 Aldehydo-D-glucose-6-phosphate   − − − − − − 

 
6-Phospho-β-D-glucosy-l-(1,4)-D-
glucose 

−        

 Fructose         

 Fructose-1-phosphate −       − 

 D-fructofuranose-1-phosphate        − 

 D-fructopyranose-1-phosphate   − − −  − − 

 α-D-fructofuranose-1-phosphate   − − − − − − 

 α-D-fructopyranose-1-phosphate   − − − − − − 

 β-D-fructopyranose-1-phosphate   − − − − − − 

 Keto-D-fructose-1-phosphate   − − − − − − 

 D-galactose-6-phosphate −  −      

 β-D-galactose         

 β-D-galactose-6-phosphate −  − − −  − − 

 Aldehydo-D-galactose-6-phosphate −  − − − − − − 

 Galactitol-1-phosphate   − − − − − − 

 Sorbose         

 L-sorbose-1-phosphate −  −  − − − − 

 L-sorbofuranose-1-phosphate   − − −  − − 

 L-sorbopyranose-1-phosphate   − − −  − − 

 α-L-sorbofuranose-1-phosphate   − − − − − − 

 α-L-sorbopyranose-1-phosphate   − − − − − − 

 β-L-sorbofuranose-1-phosphate   − − − − − − 

 β-L-sorbopyranose-1-phosphate   − − − − − − 

         (待续) 
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         (续表)

 D-mannose         

 D-mannose-6-phosphate         

 D-mannopyranose-6-phosphate         

 α-D-mannose-6-phosphate   −  −    

 β-D-mannose-6-phosphate   − − −  − − 

 Aldehydo-D-mannose-6-phosphate   − − − − − − 

 Mannitol-1-phosphate −        

Pentose D-xylose         

 α-D-xylopyranose − − −  − −   

 α-L-arabinopyranose  − − − − −   

 D-ribose         

 β-D-ribopyranose      − −  

Disaccharide Maltose         

 Maltose-6-phosphate   −  −  − − 

 Mannitol-1-phosphate   − − − − − − 

 Lactose  − −  − −   

 Lactose-6-phosphate   −      

 β-lactose-6-phosphate   − − − − − − 

 Trehalose   − − −    

 Trehalose-6-phosphate         

 D-trehalose-6-phosphate         

 α,β-trehalose-6-phosphate    − − − − − − 

 Chitobiose-6-phosphate −  − − −  − − 

 α-chitobiose-6-phosphate   − − − − − − 

 β-chitobiose-6-phosphate   − − − − − − 

 Cellobiose         

 D-cellobiose-6-phosphate         

 α-D-cellobiose-6-phosphate   − − − − − − 

 Sucrose         

 Sucrose-6-phosphate         

 Melibiose         

Polysaccharide Lichenin         

注：−：无此转运蛋白. 

Note: −: No transporter. 
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戊糖途径(氧化分支) 3 个途径；另外，8 个菌株都具

有 Leloir 途径、糖原降解 I、糖原降解 II、蜜二糖降

解、海藻糖降解 I (低渗透性)、(R)-乙偶姻生物合成

II、糖酵解 I、异型乳酸发酵、混合酸发酵、丙酮酸

发酵丁酸甲酯、丙酮酸发酵乙醇 I、丙酮酸发酵乳

酸等途径(表 2)，说明这几种途径在干酪乳杆菌中具

有普遍性。 

结合转运蛋白的种类及代谢途径的完整性，判

断干酪乳杆菌 12A 能够在细胞内代谢葡萄糖、乳

糖、半乳糖、蔗糖、海藻糖、核糖、果糖、甘露糖、

麦芽糖。除了麦芽糖同时具有磷酸转移酶系统(PTS

转运系统)和 ATP 结合盒(ABC 转运系统)；乳糖可

通过 β 半乳糖苷酶转运系统转运到胞内；其他糖都

可经 PTS 系统转运到胞内进行代谢。 

Biocyc 和 KEGG 代谢途径相关数据库收集并

公布了 7 株已全基因测序干酪乳杆菌的代谢信息，

对其糖转运系统和糖分解途径的信息进行整理与

分析，发现蔗糖、葡萄糖、果糖、麦芽糖、甘露糖、

纤维二糖、海藻糖、地衣多糖和动物多糖等磷酸葡

萄糖转移酶系统(PTS 转运系统)，葡萄糖、麦芽糖、

蜜二糖、纤维二糖通透酶系统以及核糖、木糖、阿

拉伯糖 ABC 转运体系，都存在于大多数干酪乳杆

菌。表明干酪乳杆菌具有一定的蔗糖、麦芽糖、纤

维二糖、蜜二糖、葡萄糖、果糖、甘露糖以及木糖

转运能力；并且该 7 株干酪乳杆菌中都具有糖酵解

途径和戊糖磷酸途径、Leloir 途径、蜜二糖、核糖

及蔗糖分解途径，绝大部分具有乳糖、果糖分解途

径以及部分具有麦芽糖、木糖、甘露糖、山梨糖、

几丁质降解途径。 

比较分析干酪乳杆菌 12A 的转运蛋白、代谢途

径及其酶的合成。结果显示，拥有完整代谢机制的

糖为 D-葡萄糖、D-果糖、D-半乳糖、D-麦芽糖、

D-甘露糖、D-核糖、乳糖、蔗糖、海藻糖。通过细

胞培养试验发现，干酪乳杆菌 12A 在这 9 种碳水化

合物中都可以生长，说明 9 种碳水化合物都可以被

其代谢利用(表 3)。 

 

表 2  干酪乳杆菌的碳水化合物降解途径 
Table 2  Carbohydrate degradation pathways of L. casei strains 

途径 

Pathways 

干酪乳杆菌 

L. casei 

12A W56 BD-II BL23 LC2W LOCK919 Zhang ATCC 334

(1,4)-β-xylan degradation    +   + + 

2′-deoxy-α-D-ribose-1-phosphate degradation  + + + + + + + 

2-O-α-mannosyl-D-glycerate degradation  +  +  + +  

Chitin degradation II + +    +   

D-mannose degradation + +  +  + + + 

Entner-Doudoroff pathway I   + +   + + 

Fructose degradation + +  +  +   

Galactose degradation I (Leloir pathway) + + + + + + + + 

Galactose degradation III +     +   

Gellan degradation  +       

Glucose and glucose-1-phosphate degradation + +  +     

Glycogen degradation I + + + + + + + + 

Glycogen degradation II + + + + + + + + 

        (待续) 
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        (续表) 

L-sorbose degradation  +  +     

Lactose and galactose degradation I + +  + + + + + 

Lactose degradation III + +  +  + + + 

Maltose degradation +   +  + + + 

Melibiose degradation + + + + + + + + 

Ribose degradation  + + + +   + 

Stachyose degradation      +   

Sucrose degradation I  + + + + + + + 

Trehalose degradation I (low osmolarity) + + + + + + + + 

Trehalose degradation IV +     +   

Xylose degradation I  +  +  +   

(R)-acetoin biosynthesis II + + + + + + + + 

2-Oxoglutarate decarboxylation to Succinyl-CoA   +  + + + + 

2-Oxoisovalerate decarboxylation to Isobutanoyl-CoA + +  +  +   

Entner-Doudoroff pathway I   + +   + + 

Glutamate degradation V (via hydroxyglutarate)   +  +    

Glycerol-3-phosphate shuttle   +  + +   

Glycolysis I + + + + + + + + 

Glycolysis III (glucokinase) + +  +  +   

Glycolysis VI (metazoan) + +    +   

Heterolactic fermentation + + + + + + + + 

Mixed acid fermentation + + + + + + + + 

NADH to cytochrome bd oxidase electron transfer      +   

Pentose phosphate pathway (non-oxidative branch) +  + + + + + + 

Pentose phosphate pathway (oxidative branch)  + + + + + + + 

Pentose phosphate pathway (partial)   +  +    

Pyruvate decarboxylation to acetyl CoA + + + + + +   

Pyruvate fermentation to acetate II   +  + +   

Pyruvate fermentation to butanoate + + + + + +  + 

Pyruvate fermentation to ethanol I + + + + + + + + 

Pyruvate fermentation to ethanol II       + + 

Pyruvate fermentation to ethanol III   +  +    

Pyruvate fermentation to lactate + + + + + + + + 

Pyruvate oxidation pathway   + + + + + + 

Respiration (anaerobic)   + + +  + + 

TCA cycle I (prokaryotic)   +  +  + + 

注：+：有此途径. 

Note: +: Have pathway. 
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表 3  干酪乳杆菌 12A细胞内碳水化合物利用的细胞

培养试验 
Table 3  Intracellular carbohydrate utilization of L. 

casei 12A as determined by in vivo experiments 

碳水化合物 

Carbohydrate 

细胞培养 

In vivo 

模型 

Model 

D-glucose + + 

D-fructose + + 

D-galactose + + 

D-maltose + + 

D-mannose + + 

D-ribose + + 

Lactose + + 

Sucrose + + 

Trehalose + + 

注：+：在此条件下可生长. 

Note: +: Growth in the presence of the carbohydrate. 

2.2  干酪乳杆菌 12A 发酵产乙醇能力分析 

干酪乳杆菌 12A 可经异型乳酸发酵途径降解

葡萄糖和果糖生成乙醇及乳酸，也可经混合酸发酵

途径中糖酵解产生的磷酸烯醇式丙酮酸生成乙醇、

乳酸和醋酸等产物。深入分析干酪乳杆菌 12A 的基

因组注释，我们得到这两个途径中参与发酵生成乙

醇的酶相关信息。图 2 为干酪乳杆菌 12A 代谢葡萄

糖和果糖生产乙醇及其副产物的总途径，菌株 12A

在合成乙酰辅酶 A 后可经乙醛脱氢酶(E.C. 1.2.1.10)

和醇脱氢酶(E.C. 1.1.1.1)催化合成乙醇。验证试验

中，将适量的葡萄糖和果糖同时加入 MRS 培养基，

分时段取样，利用高效液相色谱法测定碳源利用和

产物产出情况。分析结果如图 3 所示，培养 12 h 后，

干酪乳杆菌 12A 开始生成乙醇和乳酸；大约 30 h

培养基的葡萄糖和果糖全部被消耗殆尽，同时乙醇 

 
 

 
 

图 2  干酪乳杆菌 12A 生成乙醇的途径 
Figure 2  The ethanol production pathways of L. casei 12A 

注：箭头上标示：酶 EC 编号及其位点标签. 

Note: Labels on the arrows: Enzyme commission number and locus tag. 
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图 3  干酪乳杆菌 12A 利用葡萄糖和果糖生成乳酸、乙

酸和乙醇 
Figure 3  Lactic acid, acetic acid and ethanol production of 
L. casei 12A using glucose and fructose 

 
和乳酸的产出达到最高量。这组数据，证实了干酪

乳杆菌 12A 可以利用葡萄糖和果糖发酵生成有机酸

和乙醇这一代谢通路。 

2.3  干酪乳杆菌 12A 对其他碳水化合物的分解代

谢能力分析 

通过基因组学比较分析发现，干酪乳杆菌 12A

不具有某些碳水化合物的转运蛋白，但可以通过 β-

半乳糖苷酶或者 β-葡萄糖苷酶的催化将纤维二糖、

龙胆二糖、松三糖、麦芽三糖、麦芽四糖、水苏糖、

葡聚糖、N-乙酰-D-半乳糖胺、半乳糖苷、生氰苷、

东莨菪苷、葡萄糖苷、百脉根苷等寡糖和多糖水解

成半乳糖和葡萄糖。 

3  讨论 

本研究揭示了干酪乳杆菌 12A 是生产乙醇的优

势菌株之一。可利用碳源的分析结果为今后对菌株

12A 发酵底物的研究提供理论依据。通过分析代谢

生成乙醇的途径及参与代谢的酶，可以推断出提高

乙醇收率和生产速率的潜在手段。同时，本研究也

验证了比较基因组学分析可以将干酪乳杆菌的基

因结构与碳源代谢能力之间建立紧密的联系。 

对非冗余蛋白数据库(UniProt)中糖分解相关的

酶类进行检索发现，大量未全基因组测序的干酪乳

杆菌中同样存在多种糖代谢相关酶类，如 α-6-磷酸

葡萄糖苷酶、β-6-磷酸葡萄糖甘酶、β-6-磷酸半乳糖

苷酶、蔗糖-6-磷酸水解酶、葡萄糖激酶、半乳糖激

酶、葡萄糖-6-磷酸异构酶、6-磷酸果糖激酶、果糖

二磷酸醛缩酶、半乳糖-1 磷酸尿甙转移酶、UDP-4-

葡萄糖差向异构酶、α-甘露糖酶、甘露糖-6-磷酸异

构酶、阿拉伯糖-5-磷酸异构酶、麦芽糖磷酸化酶、

海藻糖磷酸化酶、海藻糖-6-磷酸水解酶、木糖异构

酶、山梨糖-1-磷酸还原酶、α-L-岩藻糖苷酶、L-岩

藻糖异构酶、木糖异构酶等。这些充分证明了干酪

乳杆菌具有能够代谢多种碳源的潜能。 

菌株利用碳水化合物的能力可预言菌株对不

同生态位的适应性[5]。据代谢模型分析可以看出，

12A 与 W56 代谢水平相似，运输底物明显多于另外

6 株菌。这可能与菌株的生长环境相关，干酪乳杆

菌 ATCC 334 和 LC2W 是乳制品中分离出来的[7,10]，

Zhang 和 BD-Ⅱ来自马奶酒[8,11]，由于乳制品环境中

的碳源种类没有植物环境中复杂，菌株在乳制品中

的进化可能引起菌株的基因衰变，使得菌株的碳源

代谢水平有所下降；而 12A 分离自玉米青储，植物

环境下碳源种类复杂得多，因此它能够代谢碳源的

种类比较丰富；W56 分离自人类粪便[12]，有研究证

实分离自植物材料和人体胃肠道的干酪乳杆菌具

有利用 C5 糖和某些 C5、C6 糖醇的能力，对比分

离自奶酪的菌株更具有普遍性[14]。其原因为水平基

因平移是干酪乳杆菌基因进化的一种主导因素[6-7]。

一些研究结果证实专用于奶酪的干酪乳杆菌的进

化是伴有参与碳水化合物利用和转录调控的基因

衰变的[6]。 

干酪乳杆菌 12A 可水解多种寡糖和多糖，且又

不具有转运它们的蛋白，说明菌株 12A 可以在细胞

外将这些寡糖及多糖水解。根据分析发现，菌株 12A

可依靠β-半乳糖苷酶或β-葡萄糖苷酶水解寡糖及多

糖成为半乳糖或葡萄糖，而半乳糖和葡萄糖是可以

转运到细胞内利用的。这在一定程度上，说明 12A

可以将这两种酶分泌到细胞外。有研究报道，乳糖

酶根据不同来源可分为胞内酶和胞外酶，如乳酸酵
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母、黑曲霉、米曲霉、米根霉等菌种生产的乳糖酶

均为胞外酶，脆壁克鲁维酵母和大部分细菌生产胞

内乳糖酶[15]。Coulon 等[16]研究发现植物乳杆菌、干

酪乳杆菌、德氏乳杆菌均可以生产 β-葡萄糖苷酶，

其中有的是胞外酶，有的为胞内酶。 

乳酸菌具有发酵生产工业乙醇的潜力。在乳酸

菌碳水化合物代谢相关酶的作用下，通常其糖代谢

终产物倾向于转化为乳酸；然而一些乳酸菌具有异

型发酵能力，可以使丙酮酸向乙醇及其他副产物转

化。另外，乳酸菌具有一定的耐酸性，可以在较低

pH 值条件下生长，并且很多菌株能够耐受乙醇[17-21]。

在碳水化合物代谢上，乳酸菌具有一定的优势。许

多乳酸菌能够发酵从水解木质纤维素生物质中释

放出来的葡萄糖和木糖等糖类；然而，不同于细菌，

常见的酿酒酵母只能利用葡萄糖而不能直接利用

木糖[22]。木糖占木质纤维素总糖质量 10%−40%，

如果能够对其充分利用，理论上至少可将乙醇产量

提高 25%[23-24]。London 等[25]的研究证明，干酪乳

杆菌能够在戊糖磷酸途径中通过中间产物核酮糖-5-

磷酸产生木酮糖-5-磷酸，木酮糖-5-磷酸与丙酮酸经

丙酮酸激酶作用形成的乙酰磷酸，乙酰磷酸再经转

乙酰作用和脱氢作用转化为乙醇。乳酸菌的这些特

点都有助于开发新的微生物用于发酵生产乙醇。 
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