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专论与综述 

高效木聚糖降解酶系定制的新进展与挑战 

吴秀芸 1  戴琳 1  张舒 1  尚伟昊 1  余俊红 2  黄小平 3  王禄山*1 
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摘  要：木聚糖是植物细胞壁中含量最丰富的非纤维素多糖，大约占陆地生物质资源的 20%−35%。

不同物种来源的木聚糖结构因取代方式不同而具有广泛的异质性，这对生物质资源向生物燃料和其他

高值产品高效转化提出了重大挑战。因此，需要开发由不同类型酶组成的最佳混合物以有效糖化木聚

糖类底物。但是针对特定类型的底物设计高效降解酶系十分困难，应考虑底物的类型、底物的组成和

物理性质、多糖的聚合度以及不同降解酶组分的生化性质等。本文从不同植物木聚糖的结构异质性与

合成复杂性方面展示了其抗降解屏障，同时介绍了木聚糖主链降解酶系及侧链降解酶系的多样性以及

协同降解作用，综述了复杂生境中微生物种群产生的混合酶系、降解菌株产生的高效酶系，以及基于

特定木聚糖底物改造并定制简化高效的酶系统。随着不同种类木聚糖精细结构和木聚糖降解酶底物特

异性的深入研究，针对特定底物类型进行绿色高效木聚糖酶系定制，加速木聚糖类底物的降解，从而

实现木质纤维素资源的绿色高值化利用。 

关键词：木聚糖，结构异质性，木聚糖主链降解酶，木聚糖侧链降解酶，协同降解，定制酶系 
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Abstract: Xylan is the most abundant non-cellulose polysaccharide in plant cell walls, accounting for 
about 20%−35% of terrestrial biomass resources. Xylan shows structural heterogeneity due to different 
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substitution, which poses a major challenge for the conversion of biomass resources to biofuels and other 
value-added products efficiently. Therefore, it is necessary to develop optimal mixtures composed of 
different types of enzymes for efficient degrading xylan substrates. However, it is difficult to customize 
efficient degradation enzyme systems for specific types of substrates. The types of substrates, the 
composition and physical properties of substrates, the degree of polymerization of polysaccharides as well 
as the performance of different degrading enzyme components should be considered. This paper shows the 
recalcitrant barrier of plant xylan from structural heterogeneity and synthesis complexity. Moreover, the 
diversity of xylan degrading enzymes and their synergistic degradation are analyzed, as well as the mixed 
enzymes produced by microbial flora in nature habitats, the efficient enzyme system produced by 
degrading dominant microorganism, and the simplified efficient enzyme system modified and customized 
based on specific xylan substrates. With the deeper study on the fine structure of different types of xylan 
and the substrate specificity of the xylan-degrading enzymes, the green and efficient xylanase system was 
customized for specific substrate to accelerate the degradation of xylan substrate, so as to realize the 
friendly and high-value utilization of lignocellulosic resources. 

Keywords: Xylan, Structural heterogeneity, Xylan-backbone degradation enzymes, Xylan side-chain 
degradation enzymes, Synergistic degradation, Customized enzymes 

生物炼制工业以低价值的木质纤维素为原材

料，酸解、碱解及化学试剂的使用既要耗费大量淡

水，又造成环境污染。酶解作为一种绿色生产工艺，

不仅可以减少水的利用和能源消耗，而且其作用专

一、转化效率高。但是木质纤维素的物理结构复杂

且具有异质性，特别是木聚糖类的底物更加复杂多

样，不同来源木聚糖的物理化学性质各不相同，因

此，必须针对特定类型的木聚糖优化生物炼制工

艺。只有了解不同底物富含木聚糖的主要结构特点

和木聚糖降解酶的底物特异性，才能针对不同的底

物选择偏好降解的酶系或微生物，进而通过优化原

料组合和配比达到高效降解的目标。将底物复杂性

与木聚糖降解酶组分精准配制，设计改造并优化组

合来定制木聚糖降解酶系，从而实现对木质纤维素

资源的绿色高值化利用。 

1  木聚糖结构的异质性 

木聚糖是自然界中第二丰富的可再生多糖，由

木糖单体组成主链，一般具有不同取代基的侧链 

(表 1)。直链木聚糖(β-1,3 和/或 β-1,4 糖苷键连接)

只有主链结构，无侧链取代基，主要存在于低等植

物中，如绿藻[1]、红藻[2]和毛瑞榈[6]。异质性木聚糖

不仅具有 β-1,4-连接的木聚糖主链，还具有各种糖

单元为取代基的侧链，取代基可以是葡萄糖醛酸、

阿拉伯糖、木糖、半乳糖和葡萄糖等，不同植物来

源或不同植物组织中的木聚糖，其侧链的取代基和

取代度不尽相同[3,7]，分别命名为葡萄糖醛酸木聚

糖、阿拉伯木聚糖、葡萄糖醛酸阿拉伯木聚糖(图 1)。 

1.1  葡萄糖醛酸木聚糖(glucoronoxylan，GX) 

葡萄糖醛酸木聚糖(glucoronoxylan，GX)是木本

植物中主要的半纤维素多糖[3]。阔叶木材中的木聚

糖是 O-乙酰基-4-O-甲基葡萄糖醛酸-β-D-木聚糖

(有时也称为乙酰葡萄糖醛酸木聚糖)，占木材干重

的 15%−35%[9]。乙酰基在木聚糖链上有规律的分

布，几乎每隔一个木糖就有 O-2 或 O-3 单取代

(34%−49%)或双取代 (6%−7%)的乙酰基 [10-11]，当

O-2 被 4-O-甲基葡萄糖醛酸取代时，O-3 可同时被

乙酰基取代(10%)[12]，木聚糖的聚合度(degree of 

polymerization，DP)大约为 200；针叶木材中的木聚

糖含量较低，而 DP 通常较低，大约为 100[13]。糖

醛酸在局部的分布是有规律的，每 10 个木糖残基

内 O-2 位有 2 个 4-O-甲基葡萄糖醛酸[14]。 

1.2  阿拉伯木聚糖(arabinoxylan，AX) 

阿拉伯木聚糖(arabinoxylan，AX)是草本植物中

主要的半纤维素多糖[4]。阿拉伯木聚糖中侧链取代

基为阿拉伯糖，它们一般连接在主链结构中木糖单

元的 O-2 和/或 O-3 位；阿拉伯木聚糖的平均 DP 在 
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表 1  不同来源木聚糖的基本性质 
Table 1  General properties of xylans from different sources 
木聚糖类型 

Xylan 

植物来源 

Sources 

主骨架连接键 

Back-bone linkage 

主要侧链取代基 

Substituent group 

参考文献 

References 

直链木聚糖 

Linear-xylan 

海藻 

Seaweeds 

β-1,4, β-1,3 甲基 

Methyl-groups 

[1-2] 

葡萄糖醛酸木聚糖 

Glucoronoxylan 

木本植物 

Xylophyta 

β-1,4 乙酰基、葡萄糖醛酸 

Acetyl-groups, glucuronic acid 

[3]  

阿拉伯木聚糖 

Arabinoxylan 

草本植物 

Grasses 

β-1,4 乙酰基、阿拉伯糖 

Acetyl-groups, arabinose 

[4] 

葡萄糖醛酸阿拉伯木聚糖 

Glucuronoarabinoxylan 

玉米等单子叶植物 

Monocotyledon (corn) 

β-1,4 乙酰基、葡萄糖醛酸、阿拉伯糖 

Acetyl-groups, glucuronic acid, arabinose 

[3,5] 

 
50−185 之间，乙酰化程度低于葡萄糖醛酸木聚   

糖[15]。另外，阿拉伯糖侧基 C-5 位可能有阿魏酸

取代基的存在，阿拉伯木聚糖可以通过这些阿魏酸

基团与木质素共价交联[16]。但是，由于阿魏酸是

酚基，因此应将其视为木质素而非半纤维素的构建

基块。 

1.3  葡 萄 糖 醛 酸 阿 拉 伯 木 聚 糖

(glucuronoarabinoxylan，GAX) 

单子叶植物次生细胞壁木聚糖中，侧链取代

基同时含有 4-O-甲基葡萄糖醛酸(和/或葡萄糖醛

酸)基团和阿拉伯糖基团，阿拉伯糖存在单取代或

双取代，在 O-2 或 O-3 位，O-3 位阿拉伯糖的 O-2

位进一步可被阿拉伯糖或木糖苷取代，O-5 位可

被阿魏酸或 p-香豆酸酯化[17]。另外，复杂木聚糖

结构中木聚糖主链与寡糖侧链相连，该寡糖侧链

由各种官能团组成，例如 4-O-甲基葡萄糖醛酸、

葡萄糖醛酸、阿拉伯糖、木糖、半乳糖、葡萄糖

和岩藻糖等[3,5]。 

 

 
 

图 1  异质木聚糖结构示意图[8] 
Figure 1  Schematic diagram of heteroxylan structure[8] 
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通过对不同底物的单糖组成单元分析(表 2)发

现，来源于单子叶植物(小麦麸皮、玉米皮)和双子

叶植物(豆渣、豆皮)的粮食加工副产物的化学组成

和结构层次具有明显的差异[18]。单子叶植物的主要

成分是纤维素和木聚糖，而双子叶植物中主要是果

胶、甘露聚糖及木葡聚糖成分。单子叶植物小麦麸皮

和玉米皮所含单糖种类相同，但是含量存在差异[18]。

研究表明，微生物产木聚糖酶不能彻底降解小麦阿

拉伯木聚糖(wheat arabinoxylan，WAX；Ara:Xyl=39:61，

摩尔比)，在反应体系中加入侧链降解酶阿拉伯呋喃

糖苷酶会加速木聚糖的降解，提高单糖的产量[19]。

相比于小麦麸皮，玉米皮的复杂糖结构被不同酯化

基团取代如阿魏酸、香豆酸等，其高效降解还需要

阿魏酸酯酶及香豆酸酯酶的添加，因此需要针对不

同底物(材料)富含木聚糖的主要成分的结构特点来

设计酶系。 

2  木聚糖的合成酶系 

木聚糖的复杂结构与基因组中参与细胞壁合

成基因的多样性和差异性表达息息相关[20]。木聚糖

合成酶系包括主链合成酶系和侧基转移酶系，这些

酶类大多位于高尔基体中，因此木聚糖的合成是在

高尔基体上完成并通过囊泡运输将多糖分泌到胞

外[17]。近年来，植物木聚糖主链合成和取代基合成

取得了较大的研究进展(图 2)。 

2.1  主链合成酶 

细 胞 质 中 的 UDP- 木 糖 合 成 酶 (UDP-xylose 

synthase，UXS)催化 UDP-葡萄糖醛酸形成 UDP-木

糖，然后由 UDP-木糖转运体转运至高尔基体内腔，

位于高尔基体的糖苷转移酶 GT43 家族 IRX9、

IRX14 和 GT47 家族的 IRX10 木聚糖合成酶复合体

(xylan synthase complex)催化合成木聚糖主链骨  

架[17,21]。突变木聚糖合成酶复合体中任意一个组分

都会造成植物矮化以及木聚糖含量和糖基转移酶

活性的降低[22-23]。此外，Peña 等对于木聚糖主链骨

架合成提出了另一个模型，即短链(1,4)-β-D-木聚糖

的合成是由木四糖启动的，GT8 家族的 IRX8、

PARVUS 以及 GT47 家族的 IRX7/FRA8 编码的木聚

糖合成酶催化合成初始木四糖[24]。GT8 家族编码保

留型转移酶，催化 α-D-糖苷键的形成；GT47 家族

编码转化型转移酶，催化 β-D-糖苷键或 α-L-糖苷键

的形成[25]。 

2.2  侧基转移酶 

葡萄糖醛酸取代基是由 GT8 家族的木聚糖葡

萄糖醛酸转移酶(xylan α-glucuronyltransferase，

GUX)家族催化，其中在 GUX1 和 GUX2 的作用下

引入木聚糖主链骨架上[26]，另外，GT8 家族还包括

GUX3、GUX4 和 GUX5。GT8 家族的木聚糖葡萄

糖醛酸基转移酶是将未甲基化葡萄糖醛酸添加到

木聚糖骨架上[27-28]，之后，葡萄糖醛酸的 4-OH 位

置被葡萄糖醛酸木聚糖甲基转移酶(glucuronate 

xylan methyltransferase，GXMT)进行甲基化[17]。阿

拉伯木聚糖合成过程与葡萄糖醛酸木聚糖不同，

UDP-木糖在高尔基体中可被 UDP-木糖差向异构酶

(UDP-xylose epimerase，UXE)催化形成 UDP-阿拉 
 

表 2  不同粮食加工副产物所含单糖组成 
Table 2  The monosaccharide composition of different grain processing by-products (%) 
样品 
Sample 

葡萄糖 
Glucose 

木糖 
Xylose 

阿拉伯糖 
Arabinose 

半乳糖 
Galactose 

甘露糖 
Mannose 

鼠李糖 
Rhamnose 

岩藻糖 
Fucose 

小麦麸皮 
Wheat bran 

40.5 22.4 30.8 5.3 1.0 − − 

玉米皮 
Corn bran 

33.1 29.1 34.3 2.9 0.6 − − 

豆渣 
Soybean dregs 

7.4 11.9 6.2 42.6 1.6 27.9 2.5 

豆皮 
Soybean hulls 

7.9 23.9 7.3 14.2 23.0 21.6 2.1 

Note: “−” Nothing was detected. 
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图 2  异质木聚糖合成模式图[17] 
Figure 2  Schematic model of xylan biosynthesis[17] 

 

伯吡喃糖，UDP-阿拉伯吡喃糖转化为 UDP-阿拉伯

呋喃糖是由位于高尔基体外膜上的可逆糖化蛋白

(reversibly glycosylated protein，RGP)所催化，然后，

UDP-阿拉伯呋喃糖被转运蛋白转运到高尔基体内

部，由 GT61 家族阿拉伯呋喃糖苷转移酶(xylan 

arabinosyltransferase，XAT)在主链上添加 α-L-阿拉

伯呋喃糖苷[29-30]。异质性木聚糖的乙酰基在主链骨

架上是规律分布的，主要连接在主链木糖的 2-OH

和/或 3-OH，每隔一个木糖就有一个乙酰基，由木

聚糖乙酰转移酶(xylan acetyltransferase，XOAT)完

成催化[31]。 

3  木聚糖降解酶系的多样性 

由于不同植物木聚糖组成与结构的复杂性，参

与降解的微生物所产的木聚糖降解酶系也具有多

样 性 ( 表 3) ， 根 据 碳 水 化 合 物 活 性 酶 数 据 库

(carbohydrate-active enzymes，CAZy)数据，来自古

生菌、细菌和真菌的木聚糖降解酶系被归为不同的

糖苷水解酶家族(GH family)，通过水解机制可将木

聚糖完全降解(图 3)。这些木聚糖降解酶系主要包括

木聚糖主链降解酶类(内切木聚糖酶和 β-木糖苷酶)

和木聚糖侧链降解酶类。 

3.1  内切木聚糖酶 

内切木聚糖酶(endo-1,4-β-xylanase，EC 3.2.1.8)

是木聚糖主链骨架降解的关键酶，能随机作用于木

聚糖主链，将长链木聚糖水解成短链的低聚木糖，

包括木二糖、木三糖、木四糖或更长的木寡糖。在

CAZy 数据库中木聚糖酶已归类为 8 个 GH 系列：

GH5、GH8、GH10、GH11、GH30、GH43、GH51

和 GH98。据报道，GH5 家族中第 34 亚家族的木聚

糖酶类对阿拉伯糖基取代的木聚糖具有催化特异
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性[33]。GH8 家族的木聚糖酶是唯一通过反转型催化

机制进行催化的家族，其他家族为保留型催化机

制。GH10 家族的木聚糖酶对可溶性、具有侧链取

代基的木聚糖存在较高的活性[34]；而 GH11 家族的

木聚糖酶对非取代的木聚糖催化活性较高[35]。另

外，有报道证明 GH10 家族水解木聚糖底物产生的

寡糖片段可以被 GH11 家族木聚糖酶进一步水解[36]。

最新研究[37-39]发现，GH7 和 GH48 家族的部分成员

也具有木聚糖酶的水解功能，这与特定的催化活性

架构密切相关，但具体的机制有待进一步的研究。 

3.2  β-木糖苷酶 

β-木糖苷酶(exo-1,4-β-xylosidase，EC 3.2.1.37)

从木寡糖非还原端连续催化释放木糖残基，不能水

解聚糖[40-41]。木糖苷酶主要存在于 CAZy 数据库的

GH3、39、43、52、120 家族中，具有保留型和反

转型催化机制。许多木糖苷酶还存在转移酶活性，

可以形成比底物分子量更高的产物，这表明相关酶

类可应用于特定寡糖合成。 

3.3  木聚糖侧链降解酶类 

由于木聚糖侧链取代基阻碍木聚糖主链降解

酶的结合、识别与高效催化，因此需要在木聚糖侧

链降解酶类的作用下除去取代基，从而促进木聚糖

的 高 效 降 解 。 α-L- 阿 拉 伯 呋 喃 糖 苷 酶

(α-L-arabinofuranosidases，EC3.2.1.55)催化水解木

聚糖底物上的阿拉伯糖取代基，主要存在于 GH3、 

43、51、54 和 62 家族中[25]。催化木聚糖单取代基

侧链的底物释放阿拉伯糖，相关酶类称作 AXH-m，

而从木聚糖双取代基侧链上催化释放阿拉伯糖基

的 酶 类 称 为 AXH-d[42] 。 α-D- 葡 萄 糖 醛 酸 酶

(α-D-glucuronidases，EC3.2.1.139)催化木聚糖侧链

4-O-甲基葡萄糖醛酸取代基的水解[33]。GH67 家族

葡萄糖醛酸酶更易于降解短链的葡萄糖醛酸取代

的木寡糖[43]，而 GH115 家族的酶对聚糖的活力更

高[44]。另外，异质性木聚糖的有效降解还需要酯酶

的 参 与 ， 包 括 乙 酰 木 聚 糖 酯 酶 (acetyl xylan 

esterases，EC3.1.1.72)水解木糖残基 C-2 或 C-3 位的

O- 乙 酰 侧 链 取 代 基 、 阿 魏 酸 酯 酶 (ferulic acid 

esterases，EC3.1.1.73)和香豆酸酯酶(p-coumaric acid 

esterases，EC3.1.1.-)水解侧链阿拉伯糖 C-2 或 C-5

位和阿魏酰或对香豆酰残基之间的酯键。 
 

表 3  木聚糖降解酶种类 
Table 3  Types of xylan-degrading enzymes 
木聚糖酶类型 

Enzyme 

糖苷水解酶家族 

GH family  

酶活类型 

EC number 

底物特异性 

Substrate specificity 

木聚糖主链降解酶 

Xylan-backbone degradation enzymes 
内切木聚糖酶 

Endo-1,4-β-xylanase 

GH5, 8, 10, 11, 30, 43, 51, 98 EC 3.2.1.8 GH5 is only active on GX/GAX; GH30 is only  
active on AX/GAX 

木糖苷酶 

Exo-1,4-β-xylosidase 

GH3, 39, 43, 52, 120 EC 3.2.1.37 Releases xylose from non-reducing ends 

木聚糖侧链降解酶 

Xylan side-chain degradation enzymes 
阿拉伯呋喃糖苷酶 

α-L-arabinofuranosidase 

GH3, 43, 51, 54, 62 EC3.2.1.55 AXH-d is active on doubly substituted L-Araf  
residues; AXH-m is active on single substituted  
L-Araf residues 

葡萄糖醛酸酶 

α-D-glucuronidase 

GH67, 115 EC3.2.1.139 GH67 is active on short xylooligosaccharides;  
GH115 is active on polymeric  
xylooligosaccharides 

乙酰木聚糖酯酶 

Acetyl xylan esterase 

CE1-7, 12, 16 EC3.1.1.72 Liberates acetic acid from acetylated xylan; CE16 
releases acetic acid from non-reducing ends 

阿魏酸酯酶 

Ferulic acid esterase 

CE1, EC3.1.1.73 Liberates phenolic acids from xylan 

香豆酸酯酶 

p-coumaric acid esterase 

CE15, EC3.1.1.- Liberates coumaric acid from xylan 
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图 3  异质木聚糖降解酶类[32] 
Figure 3  Summary of xylan-degrading enzymes[32] 

 

3.4  木聚糖主链降解酶与侧链降解酶的协同作用 

迄今为止，木聚糖主链降解酶与侧链降解酶催

化木聚糖的协同作用已被广泛研究。一方面由于不

同糖苷水解酶家族的木聚糖酶存在不同的底物特

异性，将不同家族木聚糖主链酶加入到反应体系

中，促使催化反应加快并获得更高产量的目标产 

物[45-46]。另一方面，侧链降解酶将木聚糖侧链从主

链骨架结构中去除，可促使木聚糖酶与底物主链骨

架的可及性增加，反应速度加快。例如，GH115 家

族的葡萄糖醛酸酶去除了阻碍木聚糖酶结合的葡萄

糖醛酸侧链，使产物木寡糖的产量大幅提高[47-48]。

青霉 GH11 木聚糖酶 XynC 和黑曲霉的 GH54 阿拉

伯呋喃糖苷酶 AbfB 在木寡糖的生产中可以高效协

同降解不溶性小麦面粉阿拉伯木聚糖和黑麦面粉

阿拉伯木聚糖[19]。乙酰取代基可能是内切木聚糖酶

降解木聚糖的另一个障碍，被认为是植物对抗病原

体体内木聚糖降解酶的防御机制[49]。对于热预处理

和二甲基亚砜(dimethyl sulfoxide，DMSO)萃取产生

的乙酰化的木聚糖原料，将木聚糖酶与乙酰木聚糖

酯酶一起加入木聚糖降解反应体系中，两种酶能够

表现出明显的协同作用[50]。另外，随着基因组学技

术的快速发展，人们还发现了作用于木聚糖的裂解

多糖单加氧酶家族(AA14)，其与 GH11 家族木聚糖

酶一起可高效降解木聚糖[51]。 

4  木聚糖高效降解酶系的设计与定制 

目前，木聚糖高效降解酶系的相关研究主要聚

焦天然生境中微生物群落分泌的降解酶系、优势微

生物的降解酶系及针对特定的目标底物定制绿色

高效降解酶系。 

4.1  微生物群落产生的混合酶系 

木质纤维素资源可被天然生境中复杂的微生

物群落高效降解转化，这些微生物共同分泌高效降

解酶类参与降解转化。本实验室基于整合宏组学技

术来认识天然腐生生境微生物区系及其功能基因，

发现在玉米秸秆堆肥微生物群落里的主导菌属是

真菌的嗜热丝孢菌属、细菌的嗜热多孢菌属和喜热

裂孢菌属[52]。这 3 种菌属都具有耐热性和木质纤维

素降解能力，其中嗜热丝孢菌属和嗜热多孢菌属能

够分泌木聚糖酶进行异质木聚糖的高效降解，喜热

裂孢菌属是细菌中主要的纤维素降解者，也分泌高

效的嗜热木聚糖主链降解酶和侧链降解酶参与半

纤维素类的降解转化[52]。此外，从天然生境中提取
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的酶系可与外源酶系协同作用。例如，从牛瘤胃中

获得的内源性酶与添加到饲料中的外源性真菌酶

相互协同作用，导致可溶性纤维素、木聚糖和玉米

青贮物的水解显著增加[53]。近年来，人们根据代谢

功能将分离出的微生物群落进行系统组合，其产生

混合酶系的降解潜力几乎可以媲美完整菌群的降

解能力[54]。 

4.2  优势微生物的降解酶系 

由于不同种类植物进化途径及生长环境迥异，

使得植物细胞壁多糖的组成及结构存在明显异质；

而微生物与植物共进化形成了多种多样的降解利

用策略[55-56]。Aspergillus niger An76 全基因组测序

分析发现多种木聚糖降解同工酶，有 5 个木聚糖内

切酶基因、2 个 β-木糖苷酶基因、9 个阿拉伯呋喃

糖苷酶基因、1 个葡萄糖醛酸酶基因、9 个阿魏酸

酯酶基因以及 2 个乙酰木聚糖酯酶基因，具有彻底

降解复杂木聚糖的能力[57]。本实验室利用功能蛋白

质组学方法系统分析了胞外及胞内蛋白质组的动

态变化，发现木聚糖主链降解酶系要先于侧链降解

酶系的表达[58]，通过降解产物动态寡糖谱的展示，

发现不同家族木聚糖酶(GH10 和 GH11)产物谱的特

异性都存在明显差异[35]。不同家族木聚糖降解同工

酶对底物结合模式、产物寡糖谱以及表达调控中对

不同底物的响应机制存在明显差异，这些因素都会

影响木聚糖的高效转化。 

4.3  基于特定底物设计绿色高效的降解酶系 

随着不同植物木聚糖精细结构的深入研究及

酶分子结构功能关系的阐明，针对特定底物种类(如

大麦、小麦、燕麦及玉米等)设计并定制高效降解酶

系成为可能。研究表明特制酶系统一般可由核心酶

和辅助酶组成，使用系统实验设计来优化其化学计

量比。Meyer 等针对不同理化性质或不同预处理的

农业残留物，通过酶活性的鉴定(主要和次要酶)设

计并优化了生物质加工所需酶活性最小数量的组

合[59]。Kim 等通过优化酶的浓度提高降解速率，针

对酸预处理的稻草(56.9%葡聚糖，0.0%木聚糖，

24.8%木质素)和碱预处理的稻草(47.6%葡聚糖，

13.1%木聚糖，15.1%木质素)定制酶系，高效降解

酸处理稻草的酶系比例内切纤维素酶 E3:低浓度的

外切酶 Cel5H:木聚糖酶 Xyn10C 是 23.031:6.969:0 

(mg/g，质量比)；而高效降解碱处理稻草的酶系比

例 E3:Cel5H:Xyn10C 是 7.962:9.012:13.029 (mg/g，

质量比)[60]。基于优势微生物分泌酶系分析降解不

同底物时的限速步骤，有目标地定量添加经过工程

化改造过的特定酶类，可以构建绿色低成本高效木

聚糖降解复合酶系。另外，Huang 等研究了芽孢杆

菌 NG80-2 中的木聚糖酶、阿拉伯呋喃糖苷酶和木

糖苷酶 3 种酶之间的协同作用，3 种酶的协同作用

可以降解木聚糖底物使单糖产量提升[61]。 

酶系定制添加的酶组分常常与原有酶系的性

质不一致，因此常利用蛋白质工程来改善酶的生化

性质。伴随着生物大数据时代的来临，蛋白质工程

技术的不断创新，杂合酶的设计迎来了发展的新趋

势[62]。Mckee 等分析了 GH43 家族阿拉伯呋喃糖苷

酶 HiAXHd3 活性中心氨基酸与底物的结构，在酶

的活性中心远端亚位点引入 Y166A 的突变，使得

木聚糖酶活力显著增加，并保留了原有的阿拉伯呋

喃糖苷酶活性[63]。很多文献表明通过设计酶分子的

N 末端区域可以提高木聚糖酶稳定性[64-65]。通过 B

因子分析和多序列比对的方法指导进行突变，获得

的 4 种突变体的热稳定性都有所增强[66]。Wu 等通

过对 GH11 家族的木聚糖酶远端亚位点 2 个氨基酸

的替换，使得酶分子的活性和温度稳定性都有所提

高[67]。另外，新计算方法的引入也为酶的功能设计

带来了巨大的希望[68-69]。Wang 等考虑到多种酶的

生产成本，通过将木聚糖酶与阿魏酸酯酶融合，构

建 了 嵌 合 的 双 功 能 木 聚 糖 酶 / 阿 魏 酸 酯 酶

rXyn10A/Fae1A，阿魏酸和木寡糖的产量都有所提

高[70]。另外，McClendon 等以纤维小体的结构为模

板，开发了 4 种不同的木聚糖小体，每种至少包含

3 种不同的半纤维素酶活性，并且在降解小麦阿拉

伯木聚糖时，这些木聚糖小体在还原糖和阿魏酸的

释放方面都优于游离酶系统[71]。将木聚糖降解酶系

统和酵母表面展示模块相结合，构建酵母表面的木

聚糖小体，从而增强半纤维素底物在酵母中的糖化



2286 微生物学通报 Microbiol. China 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

作用[72]。虽然构建木聚糖小体已经有很多尝试，但

是更多的研究需要进行，依据木聚糖的结构类型构

建特定的木聚糖酶复合体，从而实现木聚糖的高效

降解，是目前完成木聚糖高效降解的新挑战。 

5  木聚糖降解酶系的精细定制与应用前景 

5.1  能源行业 

木质纤维素原料降解转化不仅可促进自然界

碳素循环，而且可增加能源供给并减轻环境污染，

因而成为国内外学者的研究热点[73]。复杂的木聚糖

是木质纤维素原料的外层抗降解屏障，其高效彻底

降解至少需要 20 个家族 7 种糖苷水解酶及酯酶共

同作用才能完成[32]。自然界已进化出高效降解转化

木质纤维素的相关菌株，例如 Beri 等分离了一株能

够高效降解 GAX 的细菌，通过高温菌共培养及其

定制纯的侧链酶，可使玉米纤维转化为生物乙醇的

产率由 53%±3%提高到 76%±1%[74]。然而仍有部分

GAX 没有被利用，因此，深入研究 GAX 残余部分

的精细结构，定制高效降解相关木聚糖的酶(系)仍

是下一步研究的重点。此外，胞内 C5 与 C6 的单糖

同步快速利用也是生物能源行业的难点和挑战，这

需要利用合成生物学新技术完成工程菌株的构建

或共培养来提高同步乙醇的产率与效率。 

5.2  造纸工业 

木聚糖酶从 20 世纪 80 年代开始就广泛应用于

造纸行业中，主要应用在生物漂白等相关技术，利

用木聚糖酶降解纤维素表面的半纤维素，从而增加

纤维纸张的白度。生物漂白应用的环境是碱性环

境，而多数天然糖苷水解酶的最适 pH 一般是酸中

性，因此，有目的地定制与改造相关木聚糖适应碱

性环境是造纸用酶筛选与改造的方向。Wu 等通过

对木聚糖酶表面极性氨基酸有目的的设计，在耐热

木聚糖酶 TlXynA 的基础上使其具有耐碱性的能

力，因而引起国内同行的关注[75]。 

5.3  食品行业 

木寡糖是木聚糖降解的中间产物，作为新兴益

生元可以促进对人类和动物肠道益生菌的快速增

长，因而具有明显的益生作用[76-79]。然而，现有方

法多利用粗酶系来生产木寡糖，获得的成分也多为

混合物，并且不易控制产品质量等，因此，基于特

定底物结构分析精确定制绿色高效相关酶类来提

高降解效率并降低生产成本，这仍是该领域的研究

挑战，需要引入最新基因编辑手段对特定微生物胞

外酶系统进行系统改造，才能完成特定高效酶系的

定制。 

6  展望 

木聚糖高效降解研究已有较长的历史，由于其

结构复杂性仍然需要深入研究，特别对我国这一粮

食利用大国，大宗粮食加工的副产物主要是半纤维

素的残余，比如啤酒发酵后的麦糟残余、燕麦及糙

米加工副产物等，这些物质一般作为饲料，未进一

步深入加工利用。然而，这些物质降解转化为木寡

糖、木糖、阿拉伯糖等新兴益生元，可以应用于功

能食品、医疗和制药行业。由于木聚糖底物的降解

效率与定制寡糖产物的产量及纯度都达不到预期，

形成了绿色高效转化的瓶颈，因此，对特定的底物

结构进行精准分析、基于产品的需求定制微生物高

效降解酶组分及其组合、构建低成本的相应酶系生

产微生物工程菌株仍应是重要的研究方向。而且随

着组学技术的快速发展，生物大数据时代提高了理

性设计的速度，利用高通量基因组技术从微生物资

源中筛选全新木聚糖酶系，进而优化定制绿色高效

的木聚糖降解酶系成为可能，从而可以推动相关产

业的快速发展。 
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