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Abstract: Cellulose is the most abundant and renewable resource on the earth. Cellulose metabolism is an important 

component of the biosphere carbon cycle. With the increasing of energy consumption, environmental pollution and population, 

more attention was paid for the utilization of cellulose. As an important part of the development of energy, food and material, the 

degradation of cellulose and the research of cellulase showed to be significance. This paper describes the characteristics of 

cellulose degradation via cellulase and its research progress. The importance of cellulase for energy development, food 

engineering, environmental engineering, and the application in other fields were discussed. 
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摘要摘要摘要摘要：：：：纤维素物质是地球上一类最丰富的，取之不尽、用之不竭的可再生资源。纤维素代谢则是生物圈碳循环的重要

组成部分。伴随着能源短缺、环境破坏和人口剧增等世界性问题的日趋严重，纤维素资源这一领域的开发和利用受到

越来越多学者的关注。作为新能源、新食品、新材料开发的一个重要组成部分,纤维素的降解开发以及纤维素酶的研究，

成为这一领域的重要组成部分，是未来亟待解决的重大课题之一。本文介绍了纤维素酶在纤维素降解方面的特点及在

纤维素降解领域的研究进展。讨论了纤维素酶对能源开发、食品工程、环境工程等领域发展的意义，并对纤维素酶在

今后科研领域的应用进行了探讨。 

关键词关键词关键词关键词：：：：纤维素酶，微生物，纤维素，降解 

 

1．．．．引引引引言言言言 

纤维素是绿色植物合成的植物细胞壁的主要成分之

一，2010年纤维素资源总量就已超过20亿吨[1]。目前，大

多数天然纤维素都是通过焚烧、自然腐烂处理，这既造成

了极大浪费，又严重污染环境。随着煤炭、石油等化石能

源的日益枯竭，国际油价不断上涨，给我国高速发展的经

济带来了一定的压力。同时，生态环境问题也受到各国相
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关组织的重视，替代能源的研究和开发逐渐成为各国科研

工作的战略重点之一。 

纤维素作为自然界中数量最大的可再生资源，它的降

解是自然界碳素循环的中心环节。利用纤维素酶对纤维素

进行水解，可以使纤维素彻底降解，这是一条无污染且能

有效利用纤维素的途径。纤维素酶是糖苷水解酶的一种，

它可以将纤维素物质水解成葡萄糖，进而发酵生产乙醇、

氢气及生物柴油等[2]。纤维素的利用与转化对于解决目前

世界环境污染以及能源危机至关重要，对人类社会的可持

续发展具有非常重要的意义。 

2．．．．纤维素酶纤维素酶纤维素酶纤维素酶 

2.1．．．．霉菌生产的纤维素酶霉菌生产的纤维素酶霉菌生产的纤维素酶霉菌生产的纤维素酶 

在降解纤维素的微生物中，霉菌属于较有成效的微生

物类群。20世纪40年代,人们就开始了研究纤维素降解微

生物及其产生的纤维素降解酶，并利用它们进行纤维素降

解。在自然界中,一些细菌、真菌和放线菌都能有效降解

纤维素,人们广泛开展了能降解纤维素的微生物菌株的研

究。长期以来，霉菌由于其胞外纤维素酶活性较高,围绕

霉菌为主要研究对象的纤维素降解机制一直以来成为科

学界的研究热点,如曲霉属(Aspergillus)、青霉属(Penicillum)

和木霉属(Trichoderma)等多个菌属的菌株被发现可合成

丰富的胞外纤维素酶[3]。人们在研究纤维素降解霉菌的过

程中，通过对纤维素酶各组分进行分离纯化及催化性质的

分析，协同理论、原初反应假说和碎片假说等纤维素降解

机制由此被提出。其中,在实验结果的支持基础上，协同

理论和原初反应假说获得了科学家的广泛支持。协同理论

认为至少需要三类纤维素酶(内切葡聚糖酶、外切葡聚糖

酶、β-葡萄糖苷酶)的参与才能够有效降解天然纤维素。

1985年Wood[4-5]等人在一次用木霉和青霉的纤维素酶水

解纤维素的实验中，发现培养液中两种外切酶在液化微晶

纤维时展示出协同性，其原因就是这两种外切酶具有两种

不同类型的非还原末端，当一种外切酶作用于一种还原末

端并将纤维二糖单位切下一个，导致另一种类型的非还原

末端暴露出来，这时在相邻链上的第二种立体特异性的外

切酶就会发挥作用，将纤维二糖单位切下。但此学说也不

一定能说明天然纤维素结晶区的降解机制，因此也成为了

天然纤维素降解研究的一大缺憾。 

Coughlan[6]等人的原初反应假说就认为完全降解天

然纤维素至少需要三类纤维素酶:C1纤维素脱结晶酶、Cx

内切葡聚糖酶及外切葡聚糖酶,其中外切葡聚糖酶为β-葡

萄糖苷酶。但另外一些人，像Mandels等则更相信原初反

应并不是一个独立的降解过程，而恰恰是由这些酶协同反

应所引起的。他们认为降解纤维素的顺序应该是:先由C1

酶对纤维素分子进行脱结晶操作,接着由内外切酶和β-葡

萄糖苷酶一起作用于纤维素分子的非结晶区,形成葡萄糖。

在此基础之上,相关研究者建立了当前的纤维素酶分析系

统,目前,各种霉菌纤维素酶的分析常依照此系统进行。 

目前为止,木霉属、青霉属和曲霉属等属的菌株由于

分泌降解能力较强的胞外纤维素酶,还能够进行大规模的

固体和液体培养,因此在生产中被广泛应用,形成了潜力巨

大的纤维素酶工业。 

2.2．．．．细菌生产的纤维素酶细菌生产的纤维素酶细菌生产的纤维素酶细菌生产的纤维素酶 

自然界中,细菌是纤维素降解中一个重要的组成部分。

许多细菌种属表现出很强的纤维素降解能力，但由于胞外

酶活不高等原因，导致了细菌参与纤维素降解酶的研究进

展缓慢。 

Neena Din，Howard G等人[7]在研究Cellulomonas fimi

时提出了一个与reese理论相类似的纤维素酶分子内协同

理论。Cellulomonas fimi纤维素酶是由一个碳水化合物模

块和一个催化域共同组成的复合酶体系，在降解纤维素的

过程中，纤维素结合域结合到纤维素上，然后打开结晶区，

使得催化域较容易的附着于纤维素之上，使纤维素降解。

高培基等人[8]在研究噬纤维菌降解纤维素的过程中发现，

氧化性降解酶类存在于噬纤维细菌中，且这类降解酶位于

细胞膜上。遗憾的是无论哪种理论，都没有对细菌降解纤

维素的机制作出完整的解释。 

细菌生产的纤维素酶种属间差异较大,且其纤维素酶

的性质差异也较大,故还未形成完整的细菌纤维素酶分析

体系。至今,通常借用霉菌的纤维素酶分析系统进行细菌

纤维素酶的分析与研究。 

3．．．．纤维素酶降解纤维素机制纤维素酶降解纤维素机制纤维素酶降解纤维素机制纤维素酶降解纤维素机制 

3.1．．．．游离的纤维素酶系游离的纤维素酶系游离的纤维素酶系游离的纤维素酶系 

游离的纤维素酶系常见于需氧物种,如细菌和真菌[9]。

在这种类型的系统中酶由细胞独立分泌并通过其碳水化

合物模块和纤维素底物相结合。纤维素酶的协同作用把纤

维素链降解成最终产物纤维二糖，由细胞吸收并进一步加

工[10]。两种主要类型的纤维素酶是内切葡聚糖酶和外切

葡聚糖酶,二者各自催化模块的活性位点拓扑结构不同

[11]。内切葡萄糖苷酶的催化位点形成“开放的裂缝”,此类

酶可以在纤维素分子内部的非结晶区发生作用,并在任何

点结合纤维素链,将长链纤维素分子截短，产生大量带还

原性末端的小分子纤维素。而外切葡萄糖苷酶的催化位点

形成“封闭的通道”,因此只能结合链端,水解β-1,4糖苷键,

每次切下一个纤维二糖分子[12]。最后,葡萄糖苷酶水解纤

维二糖和水溶性的纤维素寡糖形成葡萄糖。虽然此类酶对

纤维素无作用,但是可以去除上述两种酶催化的反应终产

物对反应的抑制作用,从而加快反应的进行,因此在纤维素

酶系中β-葡萄糖苷酶具有十分重要的作用。这就是纤维素

降解酶系统之间显著的“协同作用”。 

3.2．．．．纤维小体纤维小体纤维小体纤维小体 

研究发现,纤维小体普遍存在于厌氧微生物中[13]。因

为这些厌氧微生物依靠高度组织化的细胞表面丰富的酶

系统来调节细胞的代谢活动,得以实现酶的再循环利用和

水解产物的直接同化,用来抵消厌氧发酵产能的不足[14]。

纤维小体通常由两部分组成:一是有锚定结构域的多酶亚

基,该结构域起催化作用;另一是含有一个或多个黏附结构
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域的支架蛋白,该部分起组装作用[15]。纤维素通过锚定结

构域与支架蛋白上的黏附结构域特异性结合,组装成纤维

素酶多酶复合体,其中支架蛋白上还含有1个纤维素结合

域,将底物纤维素结合于纤维素酶多酶复合体上[16]。在支

架蛋白存在的情况下,纤维小体通过黏附结构域-锚定结构

域互相作用,将一系列与降解纤维素有关的酶结合起来,使

得纤维素的降解能有效协调的在有序的空间里发挥作用。 

3.3．．．．拟杆菌中纤维素降解机制拟杆菌中纤维素降解机制拟杆菌中纤维素降解机制拟杆菌中纤维素降解机制 

Cytophaga hutchinsonii和Fibrobacter succinogenes这

两类细菌表现出与其它纤维素降解菌不同的降解机制。这

两种细菌可能采用类似于Bacteroides thetaiotaomicron降

解淀粉的机制[17-19]。在这种类似淀粉降解机制中,淀粉

与位于细胞外膜的复合物结合,并且各个独立的分子被转

运到周质空间中,这些分子在周质空间被淀粉降解酶降解。

这种降解机制不产生游离的纤维素酶系,也不生成明显的

纤维小体,因为单个纤维素分子很容易被内切葡聚糖酶降

解。如果这两类细菌采用这种方式降解纤维素,可以明确

利用此信息设计新的纤维素酶或纤维素修饰蛋白,并通过

游离纤维素酶提高纤维素降解的速率[20]。 

3.4．．．．多模块降解机制多模块降解机制多模块降解机制多模块降解机制 

李福利等在研究纤维素降解菌株Clostridium 时发现

了一个多模块持续性内切纤维素酶。该内切酶与外切酶的

区别是从结晶纤维素表面剥离一条纤维素单链以后在上

面持续滑动，每滑动一步释放一个纤维四糖，并且该酶含

有五个底物结合模块，十三个底物结合亚位点保证底物与

酶的吸附效率，通过大分子产物纤维四糖的释放来增强底

物和酶的相互作用，从而提高降解效率[21]。 

4．．．．纤维素酶的应用纤维素酶的应用纤维素酶的应用纤维素酶的应用 

4.1．．．．能源领域能源领域能源领域能源领域 

我国石油资源较为丰富,目前已经有很多油田进入了

中后期开采。一些油田为了提高石油的开采量,通常采用

将带有压力的压滤液泵入地层内,以维持地下裂缝,保持地

下达到一定的压力[22]。用纤维素酶制作的一种酶制剂是

比较适合的破乳剂。酶制剂作成的破乳剂用于采矿业,不

仅专一性强,几乎无副作用,且对地层和环境没有污染[23]。 

在地质钻井等工程中,常常可以看到纤维素酶的身影。

地质钻井中纤维素酶的洗井用量为0.1-1 kg/m
3
 孔段体积

[24],在静压下,这个用量能够使淤塞在深井内的魔芋聚糖

催化水解成易溶于水的单糖，从而有效恢复岩层的透水性

质,提升洗井的质量[25]。 

4.2．．．．食品食品食品食品领域领域领域领域 

在食醋酿造过程中,使用糖化酶和纤维素酶混合催化

能显著提高原料的利用率和出品率,不仅提高食醋的产量,

而且还能使食醋的风味更佳。郝建新等人[26]研究了绿原

酸作为评价指标,通过使用葡萄糖和鼓皮灯辅助杜仲叶作

为原料进行发酵醋的酿造,结果表明利用纤维素酶得到的

发酵醋色泽澄清,具有独特的香气、口感,完全符合国家酿

造食醋感官特性的有关要求,DPPH（1,1-二苯基-2-三硝基

苯肼）的自由基清除率可以高到97.3%,具有一定程度的体

外抗氧化的效果。 

4.3．．．．环境保护环境保护环境保护环境保护 

目前,“白色污染”问题仍存在一些难关需要攻克,其中

可降解塑料的研究常受到研究者的重视。近些年来,人们

曾利用米根霉为发酵菌株生产L-乳酸,但是葡萄糖、淀粉等

原料的生产成本一直较高,严重限制了L-乳酸在可降解塑

料方面的应用进展。恰好玉米中含有丰富的营养因子,能

够供米根霉生长,故可直接以玉米为原料用来生产L-乳酸,

利用这些丰富的营养因子来提高原料的利用率。2004年,

崔洪斌等[27]成功地利用纤维素酶水解玉米芯获得了L-乳

酸,并得到了纤维素酶水解玉米芯的最佳条件。徐忠等[28] 

利用纤维素酶对大豆秸秆进行水解研究,并获得了一定的

成果。 

4.4．．．．洗涤剂洗涤剂洗涤剂洗涤剂 

利用纤维素酶去污也是多年来人们生活中经常使用

的,纤维素酶去污机理是：首先,内切和外切葡聚糖酶共同

作用在纤维素表面。纤维素纤维的无定形区域由内切葡聚

糖酶作用,随机水解β-1,4-糖苷键,截断纤维素大分子,产生

新的多糖链末端。而纤维素多糖链的还原或非还原末端由

外切葡聚糖酶发生作用,从末端对纤维素进行切割,并产生

纤维二糖和葡萄糖。在内切和外切酶的共同作用下,纤维

素被降解为可溶性寡聚葡萄糖。随后在β-葡萄糖苷酶的作

用下它们被降解为葡萄糖。纺织物纤维中的空穴和毛细管

可被纤维素酶扩大,利于其它酶更好地渗透在棉纤维上。

与其它酶表现出更好的协同作用,使得内嵌在纤维内部的

顽固污渍更好的祛除。碱性纤维素酶是最早于20世纪70

年代由日本科学者Horikoshi等人于两株嗜碱性的芽孢杆

菌的培养物中发现的。它能够很大程度的提高洗涤剂的去

污能力。经研究表明,将其放入洗衣液中,不仅能显著提高

去污能力,而且不会破坏纺织物纤维。由于此类酶中只含

有内切葡聚糖酶,而这种酶只作用于无定形区域,并且会释

放凝胶结构中的污垢,不仅起到良好的洗涤效果,而且保持

了纺织物的色泽及强度。早在20世纪90年代,纤维素酶就

成功应用在洗涤行业。酸性纤维素酶对衣物的反染效果特

别好,而中性纤维素酶的优点在于去除衣物经过反复穿洗

产生的毛球。 

5．．．．结论与展望结论与展望结论与展望结论与展望 

综上所述,纤维素酶在能源开采、环境工程、食品工

程等领域有着重要的作用。1886年,纤维素生物降解现象

就被人们发现,但1950年之后才有系统性文章报道纤维素

酶相关的研究,可见纤维素酶研究极其缓慢。细菌产生的

纤维素酶是胞内酶且活性低,产量低,种类单一[29],研究价

值有限,所以现有天然纤维素降解的报道多集中于真菌纤

维素降解的报道。目前,天然产纤维素酶的菌株尽管有很

多,但是其酶量低,产酶条件苛刻[30],很难适应于大规模生
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产,故对纤维素的降解机制及纤维素酶的特性研究还需要

进一步完善,以便于更适应工业化生产,为推动经济发展提

供理论支撑。 
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