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摘  要：纤维素是世界上最丰富的多聚糖，具有极高的利用价值。在当前能源需求面临严峻形势的情况下，纤维素的降解转化发挥

着重要作用。然而，纤维素复杂的结构成为其降解的一大阻碍，导致利用率很低。利用微生物的协同作用进行纤维素的降解是实现

资源循环利用的有效途径，但在寒冷的地区，低温会大大限制微生物活性，从而严重影响纤维素的降解效率。本文对纤维素自身结

构及生物降解机理进行概述，将纤维素降解及耐低温降解微生物进行归纳总结，并作出展望，为后续该类菌株的筛选、寒区纤维素

的资源化利用与未来该领域的研究提供科学借鉴。 
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Abstract: Cellulose is the most abundant polysaccharide with extremely high utilization value in the world. The degradation and 

transformation of cellulose plays an important role in the current situation of severe energy demand. However the complex 

structure of cellulose has become a major obstacle to its degradation, resulting in a low utilization rate. The degradation of 

cellulose relying on the synergistic effect of microorganisms is an effective way to realize resource recycling. However in cold 

regions, low temperature greatly limits microbial activity, which can seriously affect the efficiency of cellulose degradation. This 

paper overviewed cellulose structure and biodegradation mechanism, summarized and prospected cellulose degradation and 

low-temperature resistant degradation microorganisms, which can provide scientific references for the screening of 

microorganism strains, the resource utilization of cellulose in cold regions and future research in this field. 
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纤维素是地球上最丰富的生物聚合物[1]，主要来

自植物细胞壁，还可以由一些海洋物种，即被膜动物

产生[2]。纤维素来源广泛，在自然界中普遍存在，其

中棉花、木材以及作物秸秆是其产生的主要来源。作

为自然界中储量最丰富的可再生生物质资源，纤维素

的再利用对于缓解能源危机、环境保护等影响深远。

然而纤维素本身复杂的结构限制了其高效利用，因此

对纤维素进行预处理是一项非常重要的技术关卡。目 

前物理法、化学法及生物法是处理纤维素的主要方

法，其中生物法主要是利用微生物产纤维素酶进行水

解，实质上是一种复杂的酶过程，多种酶协同参与，

进而破坏纤维素的结构，将其降解为可利用的单糖。

该方法反应条件温和，无需添加化学试剂，降解效率

高，在环境保护、经济成本、节约能耗等方面具有明

显优势，因此备受瞩目。 

土壤微生物是秸秆降解的主要驱动者，前者通过
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分泌纤维素酶等促进后者的降解[3]。自然界中存在丰

富的纤维素降解菌株资源，但现阶段对于产纤维素酶

微生物的研究大多集中在常温及高温条件下，往往也

只能在较高温度下才可以达到更好的降解效果，一旦

环境温度降低，它们的酶活性会降低甚至失去活性，

从而在一些低温的特殊生境中就难以发挥作用。因

此，开发耐低温纤维素降解微生物具有巨大的潜在价

值和意义，比如我国寒冷地区，由于低温的影响，每

年产生数亿吨的农作物秸秆在短时间内不能被轻易

腐解，造成大量的资源浪费，然而施用耐低温纤维素

降解微生物可以大大提高它们的利用效率，提高土壤

肥力；在工业及其他领域中，该类微生物可降低纤维

素处理的成本及能耗，还可缩短发酵时间。 

1  纤维素生物降解研究进展 

1.1  纤维素基本性质 

纤维素被认为是生物圈中最重要的有机化合物

之一，是一种可再生的天然生物聚合物，并且有可能

成为几乎无限的可再生生物燃料来源[4]。纤维素是绿

色植物细胞壁的结构成分，它可以从植物、木材、细

菌等中获得和生物合成[5]。一般而言，所有植物物质

的纤维素浓度平均约为 33%，是提取纤维素的优秀生

物质原料。 

纤维素是一种高分子有机化合物，由无数个葡萄

糖单体组成，主要通过 β-1,4 糖苷键共价连接在一起。

纤维素分子链上存在的羟基形成了分子内及分子间

的氢键[6]，从而构成了庞大的氢键网络，纤维素链平

行排列形成的结晶区以及不规则排列产生的无定型

区[7]交替出现组成高度结晶的晶体结构，这使得纤维

素不溶于水和大多数有机溶剂。 

1.2  纤维素降解微生物 

在 Web of Science 核心数据库中，以“纤维素生

物降解”为关键词进行了文献检索(图 1A)，共检索

到 3 003 篇文献。数据表明，该领域研究大致在 20

世纪 90 年代开始引起关注，美国最先开始了研究，

我国相对起步较晚，但随着时间的推移，我国在近十

年内取得了巨大的研究进展。此外，以“真菌”和“细

菌”为分类标准对纤维素降解微生物进行文献计量分

析(图 1B)，其中真菌占据绝对优势，在一定程度上

反映了真菌在纤维素降解方面受到了极高的关注。 

 

图 1  纤维素生物降解年发文量 
Fig. 1  Literature number annually published in cellulose biodegradation 

 

1.2.1  真菌    在早期研究中，真菌就因降解效果显

著而得到较多的关注。真菌的菌丝先穿透次生壁进入

胞腔内，分泌大量的胞外纤维素酶，由里向外逐渐破

坏纤维素的紧密结构[8]，并且真菌所产生的纤维素酶

种类也较为丰富，主要来自于曲霉属(Aspergillus)、

木霉属(Trichoderma)、青霉属(Penicillium)等。例如，

王洪媛和范丙全 [9]筛选出的扩张青霉 (Penicillium 

expansum)W4，10 d 后纤维素的降解率高达 59.06%，

为纤维素生物降解提供了优势菌株资源。宁琪等[10]

从长期施用有机肥的土壤中分离出两株被孢霉

(Mortierella)，在砂浆黑土中接种 35 d 后，两株菌对

小麦秸秆的降解率均达到 30% 以上，有效促进了秸

秆降解。 

真菌在纤维素降解中起到主要作用，它能分泌较

高活性的胞外纤维素酶，并且其本身具有的多酶系分

泌能力使其产生的胞外酶种类更为齐全，再加上可以

快速延伸以及协同效应等优势使得真菌在纤维素降

解过程中表现突出。然而由于真菌对生长环境的敏感

性，如在降解过程中对温度较为敏感以及 pH 范围受

限等问题的出现，导致纤维素降解真菌未能被大规模
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地开发和利用。 

1.2.2  细菌    与真菌相比，细菌发育更快，数量庞

大，分布广泛，且具有更多的遗传多样性[11]。尤其在

一些极端的环境条件下，细菌表现出很强的适应性。

细菌在降解纤维素时分泌纤维素酶，以纤维素酶小体

的形式并利用酶结构中的纤维素结合域(CBD)吸附

在纤维素表面[12]，随后利用其生长代谢快的优势大

量繁殖，逐渐分解纤维素。迄今为止已筛选出的纤维

素降解细菌大多分布在芽孢杆菌属(Bacillus)、假单胞

菌属(Pseudomonas)、梭菌属(Clostridium)、链霉菌属

(Streptomyces)等。孙玲等[13]从腐烂秸秆及邻近土壤中

筛选出一株 CMC-red 菌，被鉴定为 Massilia arvi 菌

属，10 d 内可将秸秆降解 24.14%；邹芳等[14]从烟稻

轮作田土壤中分理出一株芽孢杆菌(Bacillus)YC-2,7 d

内对烟草秸秆的降解率为 10.14%，约为自然状态下

的 4.5 倍。 

在该领域的多数综述性文献中将放线菌单独作

为一类，主要因其是独特的原核生物，拥有细菌和真

菌的双重性质[15]。可降解纤维素的菌株大部分归类

为链霉菌属(Streptomyces)，该类菌株大多能在高温

强碱的条件下保持很高的活性[16]，被认为具有巨大

的实用价值。放线菌在降解过程中，不仅可以提高

纤维素的水溶性，其菌丝对纤维素也具有较强的穿透

能力[17]，从而破坏结构坚硬的纤维素。Riddech 等[18]从

土壤中筛选出一株链霉菌(Streptomyces)CDF2L1D13，

实验结果表明该菌株可以以米糠为底物产生 β -葡萄

糖苷酶，酶活值可达 0.401 U/mL。 

迄今为止，纤维素降解细菌的研究已经取得了一

定进展，筛选得到了许多具有较强降解能力的菌株，

一些好氧细菌可分泌游离的胞外纤维素酶，厌氧情况

下，有的纤维素降解细菌中会以一种特殊的纤维素酶

复合体结构——纤维小体(Cellulosome)[19]的形式将

纤维素酶整合到细胞膜上，从而有效彻底地降解纤维

素。纤维素降解细菌也因其本身结构简单、生长快等

优势易于大规模应用生产，但其产生的纤维素酶稳定

性不强，酶活性相对较低，因此降解效果较真菌没有

那么理想。 

综上，纤维素生物降解研究已经取得了显著的进

步，特别是在高效降解菌株的筛选与微生物降解酶的

开发等方面。许多研究人员已经从不同生境中分离鉴

定出大量具有高效纤维素降解能力的新菌种，通过对

自然界的纤维素降解微生物进行筛选，发现了一系列

具有多功能酶系的菌株，这些菌株能够协同作用，更

有效地分解复杂的纤维素结构。但在实际应用和理论

探索中仍存在不少挑战与问题：例如纤维素酶(包括

真菌和细菌来源)在某些条件下可能表现出较低的活

性或稳定性，如对温度、pH、抑制剂等条件敏感，

提高纤维素酶在工业生产过程中的稳定性和活性是

关键问题之一；虽然已知多种微生物能够产生纤维素

降解酶，但如何优化这些酶的组合以实现高效协同降

解纤维素还需深入研究。除此之外，在自然环境或工

业发酵体系中，纤维素降解微生物可能受到其他微生

物的竞争，其生长速度、生存能力和纤维素利用效率

有待提高，以确保在复杂生态系统中的竞争优势。 

1.3  纤维素生物降解机理 

众所周知，纤维素是地球上含量最多的生物质，

具备多个良好特性，并且被越来越广泛地认为是可再

生资源的燃料或来源，因此被大量用于设计新型生物

复合材料等。纤维素的降解早就引起了极大的关注，

它可在热、氧化、水解或酶促条件下被降解[20]。为

了实现纤维素资源的高效、环保利用，减少有害副产

物的产生并降低成本，利用纤维素的可生物降解性通

过纤维素酶水解受到了更广泛的关注。 

目前关于天然纤维素酶解或水解机理的研究主

要有 3 种理论：C1-CX 假说、协同理论和原初反应假

说[21]。C1-CX 假说在 19 世纪 50 年代被 Reese 等人提

出，该假说认为 C1 酶先作用在纤维素酶的结晶区，

使纤维素膨胀变成无定型纤维素，然后分别通过内切

β-葡萄糖苷酶、纤维二糖水解酶和 β-葡萄糖苷酶的作

用产生寡糖、纤维二糖和葡萄糖[22]。协同理论是接

受最为广泛的理论，该理论中纤维素的降解过程是由

内切葡聚糖酶、外切葡聚糖酶和 β-葡萄糖苷酶 3 种

纤维素酶协同作用完成的，内切葡聚糖酶在纤维素的

非结晶区先发挥作用，外切葡聚糖酶从上一步骤所产

生的游离末端切下纤维二糖单位，最后 β-葡萄糖苷

酶将其水解成葡萄糖[23]。原初反应最早是在褐腐菌

降解纤维素的过程中发现的，褐腐真菌在降解结晶纤

维素的初始阶段会导致纤维素的机械强度显著降低，

但只有极少量的质量减轻，并生成少量的还原糖[24]。

Coughlan[25]提出原初反应可以破坏纤维素的结晶结

构，从而使可溶性糖被释放出来，使纤维素水解反应

更顺利地进行。 

针对以上所提出的理论，发现纤维素的酶解是一

个极其复杂的过程，纤维素分子构造牢固，目前普遍

认为是多种酶组分(主要为内切葡聚糖酶、外切葡聚

糖酶以及 β-葡萄糖苷酶)协同作用完成纤维素的水

解过程。然而这种协同作用不仅顺序不是绝对的，

而且每个酶的功能也不是单一和固定的[26]。纤维素
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的酶解对于生物降解纤维素的机理研究至关重要，

除已知的纤维素降解模式，即大多数好氧细菌、丝

状真菌分泌大量的胞外酶，一些厌氧细菌以纤维小体

(Cellulosome)附着在细胞膜上来实现纤维素的高效

降解以外，杨腾腾等[27]在 Cytophaga hutchinsonii 中

发现一种新型的纤维素降解模式。依据 Wilson[28]提

出的细胞结合型非复合体纤维素降解酶系，通过基因

组信息学分析推测以该菌株为代表的好氧菌可能存

在独特的纤维素降解策略，即细胞外膜上有一种蛋白

质复合体，可以将纤维素链与纤维素纤维分离。在这

种复合物和外膜通道蛋白的协同作用下，纤维素链被

运输到周质空间，最终被内切酶降解。 

1.4  应用 

纤维素降解微生物因其绿色高效等特点已广泛

应用于多个领域，在农业上大多体现于通过纤维素降

解微生物来提高农作物秸秆利用率，增加土壤有机质

含量，提升土壤肥力，从而减少资源浪费、污染环境

等不利影响。Han 和 He[29]利用外源纤维素酶降解水

稻秸秆和小麦秸秆，在昼夜平均温度分别为 29  ℃ 和

25 ℃的温室中进行为期 45 d 的降解试验后，秸秆降

解率分别提高了 6.30% ~ 26.00% 和 6.80% ~ 28.00%。

该结果表明在秸秆掺入过程中施用纤维素酶可能是

一种新的策略，它将帮助农民管理田间植物残留物并

提高土壤肥力，此外，研究还考虑到成本问题，提出

了更经济的纤维素酶浓度选择(50 U/g)。 

在工业中，降解微生物所产生的纤维素酶常用于

食品发酵、纺织和洗涤剂等领域。在酿酒时，可加入

纤维素酶使原料中的纤维素转化为还原性糖来提升

酒的品质及口感，这样可以省去很多繁琐的工艺步

骤，从而节约一定的资源和成本。阳刚等[30]筛选出

一株酒糟纤维素降解菌 (枯草芽孢杆菌 Bacillus 

subtilis)B2，并将其应用到酒糟降解工艺的研究，在

经过工艺优化后，其酒糟降解率为 15.23%。在纺织

行业，使用纤维素酶处理织物可以水解并减少留在织

物表面的微纤维数量，酶在纤维表面形成凹槽，形成

多孔纤维，纤维素纤维经过改性后，可改善织物的外

观和手感[31]。例如，周向东和刘亚亮[32]通过研究发

现，酶处理后的棉织物的吸湿性、悬垂性和白度有了

很大的提高，断裂强度略有下降。一些产纤维素酶的

纤维素降解菌在医药行业大多应用于中药发酵或成

分提取。在中药发酵过程中，纤维素降解菌在代谢时

释放出纤维素酶，可以降解药物细胞壁中的纤维素，

显著提高有效成分的提取效率。张圣燕和张成[33]采

用纤维素酶提取冬枣叶中的总黄酮，在最佳工艺条件

下，提取率达到了 2.45%。此外，微生物在代谢过程

中产生的一些次生代谢产物也可能具有药理作用，且

药物中的一些有毒成分则通过生物转化被降解[34]。 

2  耐低温纤维素降解微生物 

地球生物圈约 80% 是寒冷的，平均温度为 5 ℃，

并且包含多种微生物资源，这些微生物是具有高生物

技术潜力的宝贵来源[35]。现有的研究中已从北极、

南极、深海等寒冷生态系统中发现大量低温微生物，

它们可根据最适生长温度分为嗜冷和耐冷微生物两

大类，区别在于耐冷微生物生长温度范围宽，分布更

为广泛，而嗜冷微生物对温度较为敏感，只能从长期

保持低温的环境中获得。 

2.1  来源及种类 

低温微生物中同样包含具有纤维素降解能力的

菌株，它们所产生的纤维素酶可以在低温环境中发

挥作用，实现低温环境下纤维素的充分降解利用。

目前已从极地、土壤、海洋等生境中筛选出一些耐

低温纤维素降解微生物(表 1、表 2)。比如冯欣欣等[36]

从寒区腐木中分离出了 4 株真菌，经鉴定为产黄青霉

(Penicillium chrysogenum) 、桔绿木霉 (Trichoderma 

citrinoviride)2 株、脉纹孢菌(Neurospora sitophila)，结

果表明这 4 株真菌在 4  ℃ 可以正常生长，为典型的耐

低温菌，在最适温度(20 ℃)下，15 d 后对玉米秸秆的

降解率均达到 40% 以上；单建荣等[37]以冷冻牛粪为

样本源，从中获得一株假单胞菌  (Pseudomonas) 

YSX-3，在 9 ℃、pH 6.5、培养 71 h 的条件下，测得

实际低温纤维素酶活性高达 130.21 U/mL，这些低温

纤维素降解微生物的发现将大大提高寒区纤维素的利

用率，对于寒区资源利用以及环境保护具有重要意义。 

2.2  耐低温纤维素降解复合菌系 

纤维素往往会和半纤维素、木质素共同组成结构

复杂的木质纤维素而存在，因此需要多种微生物相互配

合将降解效果达到最佳。大量的研究也已表明单个菌株

作用的效果低于复合微生物，Guevara 和 Zambrano[66]

利用筛选出的 4 株具有纤维素降解能力的单菌组成

功能微生物群，发现通过微生物的特定组合可以观察

到比单个菌株预期更高的活性。魏蔚等[67]将纤维素

降解菌株进行复配制成固体菌剂，15 d 内对小麦秸秆

纤维素的降解率可达 28.79%，对土壤中秸秆降解具

有明显的促进作用。除此之外，研究人员发现，由多

种耐低温纤维素降解菌组成的复合菌系能够发挥协

同作用，提高对纤维素的降解效率。通过试验设计和

优化组合，可以创建出在低温环境下稳定且高 
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表 1  耐低温纤维素降解真菌资源 
Table 1  Low temperature resistant cellulose degrading fungi 

菌种名称 菌株来源 降解底物 降解环境 降解率(%) 纤维素酶活性(U/mL) 文献

烟曲霉菌 F7 土壤及腐殖质 – – – 外切葡聚糖酶 1.73 (15 )℃  [38] 

神经孢子虫 L-14 湿地土壤 – – – CMC 酶 63.60 (16 ℃) [39] 

Paleasum DW-1 鸡粪稻草堆肥 水稻秸秆 10 , 7 d℃ 44.30 FPA 酶 33.10 ~ 34.90 (10 ℃) [40] 

哈茨木霉 L-8 原始森林 – – – CMC 酶 53.40 (16 ℃) [41] 

青霉菌 JiTF01 稻草 稻草 10 , 25 d℃ 46.53 44.30 [42] 

哈茨木霉 ZS-10 实验农场土壤 玉米秸秆 15 , 30 d℃ 34.22 CM 酶 101.86 (10 ℃) [43] 

近深绿木霉
C47-3 

低温环境土壤 玉米秸秆 15 , 15 d℃ 23.89 – [44] 

青霉菌 C1 松叶土、落叶林腐殖

土及草甸土 

秸秆纤维素 18 , 10 d℃ 55.60 CMC 酶 54.30 (18 ℃) [45] 

假枝孢菌 FB1 玉米根部秸秆及附着

土壤 

玉米秸秆 15 , 15 d℃ 27.66 – [46] 

白囊耙齿菌 S7 高原湿地 水稻秸秆 常温, 50 d 46.57 23.01 (20 ℃) [47] 

出芽短梗霉菌

FF2-2、曲霉菌
F-3I 

牛粪、土壤 – – – FPA 酶 11.23、5.59  (15 ℃) [48] 

奥尔森青霉菌
L-11 

湿地土壤 – – – CMC 酶 39.27 (15 ℃) [49] 

草酸青霉 SD-25 土壤 玉米秸秆 10 , 15 d℃ 39.50 993.30 (10 ℃) [50] 

草酸青霉 M11 土壤 – – – 33.08 (13 , 9 d℃ ) [51] 

小孢霉菌 F5 冻土、冻结牛粪 奶牛粪便 8 , 12 d℃ 49.10 – [52] 

注：括号中代表菌株培养的温度和时间，下同。 

表 2  耐低温纤维素降解细菌资源 
Table 2  Low temperature resistant cellulose degrading bacteria 

菌种名称 菌株来源 降解底物 降解环境 降解率(%) 纤维素酶活性(U/mL) 文献

枯草芽孢杆菌 K1 森林土壤 玉米秸秆堆肥 东北 3—5 月 >40.00 β-葡聚糖酶 24.69 [53]

假单胞菌 LKR-1 实验农场土壤 – – – FPA 酶 4.79 (13.7 ℃) [54]

蜡样芽孢杆菌 W118 土壤 稻草 20 , 14 d℃  27.00 CMC 酶 3.16(20 , ℃ 14 d) [55]

假单胞菌 F21 土壤 – – – 相对酶活性 12.91 (10 ℃) [56]

节杆菌 FLX-1 土壤 – – – CMC 酶 14.12 (10.5 ℃) [57]

枯草芽孢杆菌 C-4 牛粪 – – – 136.79 (20 ℃) [58]

假单胞菌 B6-15 林场腐殖土 – – – 24.94 (20 ℃) [59]

泛菌属 X37 秸秆还田试验地土壤 玉米秸秆 12 , 45 d℃  36.84 CMC 酶 20.82 [60]

棍状杆菌 CF11 番茄种植温室土壤 – – – 56.00 (10 ℃) [61]

鸡粪苍白杆菌 mgz-5 蘑菇渣 玉米秸秆 16 ℃, 30 d ≈29.00 FPA 酶 22.59 (16 ℃) [62]

溶杆菌 A41 腐烂秸秆 玉米秸秆 12 ℃, 10 d 31.52 CMC 酶 8.79 (12 , 6 d℃ ) [63]

柠檬黄色农球菌 CF11 表层 5 ~ 10 cm 以下土壤 – – – 56.04 (10 ℃) [64]

钉斑链霉菌 LD19 冷地早熟禾草地土壤 – – – 221.60 (20 , 102 h℃ ) [65]

 

效的复合菌群，用于处理生物质废弃物或开发低温生

物能源转化技术，在寒区生物质资源利用方面具有广

阔的应用前景。耐低温纤维素降解复合菌系低温耐受

性强，能够在较低温度环境下保持较高的活性，特别

适合在寒冷季节或北方低温地区进行生物质资源的

高效利用。同时复合菌系中的不同菌种可以产生多种

纤维素酶，并且这些酶可能具有互补作用，从而提高

整体纤维素的降解效率，不同菌株间的代谢产物交换

也可能促进彼此生长和纤维素分解。此外，如果能在

低温下有效降解纤维素，则有可能减少对高温高压等

苛刻预处理方法的依赖，这将有助于降低生物质能源

生产过程中的预处理成本和能耗。利用天然存在的低

温降解菌构建复合体系，与高温发酵相比，低温发酵

工艺在一定程度上减少了温室气体排放和能源消耗。

因此，基于以上优势，构建耐低温纤维素降解复合菌

系逐渐得到关注(表 3)。 
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表 3  耐低温纤维素降解复合菌系资源 
Table 3  Low temperature resistant cellulose degrading composite strains 

菌系组成 菌系来源 降解底物 降解环境 降解率(%) 纤维素酶活性(U/mL) 文献

变形菌门、拟杆菌门、厚壁菌门、

子囊菌门和担子菌门 

矿区土壤 玉米秸秆 15 ℃, 15 d 29.23 FPA 酶 4.69(15 ℃) [68] 

葡萄球菌 JGDZTX2、白蚁菌

JGDZTX3、长柄木霉 JGDZTZ2、

芬莱氏链霉菌 SDT2NF3、枯草芽孢

杆菌 KC、胶胨样芽孢杆菌 GSY

土壤 玉米秸秆 10 ℃, 15 d 31.80 CMC 酶 53.00(10℃) [69] 

优势种：假单胞菌属、根瘤菌属 森林带腐烂落叶

的表层土壤 

滤纸 4 ℃, 7 d 18.80 FPA 酶 158.02(4℃) [70] 

– 堆肥、沼渣 水稻秸秆 20 ℃, 10 d 59.00 103.50 [71] 

优势菌群：短杆菌 腐木、低温堆肥 玉米秸秆 20 ℃, 7 d 64.60 外切葡聚糖酶 54.30(20 ℃) [72] 

木霉、青霉、梭菌属、芽孢杆菌属、

草螺菌属 

锯末、烂草、腐

烂秸秆、牛羊鸡

鸭鸽兔粪、草甸

土、森林土、木

菇、多年秸秆还

田土壤 

玉米秸秆 15 ℃, 15 d 32.21 FPA 酶 15.87(10 , 4 d℃ ) [73] 

 
2.3  低温纤维素酶适冷及作用机理 

在低温环境中，纤维素降解微生物通过低温纤维

素酶发挥作用，该类酶结构与常温纤维素酶类似，均

依赖于纤维素结合域(CBD)与纤维素分子链之间的

结合，通过连接区域的灵活性为催化结构域(CD)提供

与纤维素链相互作用的机会[74]。低温纤维素酶可以

适应寒冷环境并保持相对较高的活性，通过比较不

同来源的低温酶，分析其氨基酸序列、三级结构以

及催化区域的特点，发现这些酶通常具有独特的分

子构象和更稳定的疏水相互作用，有助于它们在低

温环境下保持结构稳定性和功能活性。刘秀华等[75]

对纤维弧菌的低温纤维素酶进行了研究，经过试验

结果推测出该酶与其他类型的低温酶相似，具有低

温反应特性，通过削弱蛋白质分子内的相互作用和

增强蛋白质分子与溶剂之间的相互作用，从而使蛋

白质的稳定性降低，导致整体结构或特定区域的柔

韧性增加，以此来适应低温环境。Violot 等[76]探究了

嗜冷细菌 Pseudoalteromonas haloplanktis 所产内切葡

聚糖酶 Cel5G 的结构特性，通过互补方法、X 射线晶

体学和小角 X 射线散射对催化结构域和纤维素结合

域之间的连接区(LR)进行分析后发现，该连接区是非

结构化的，并且异常长和具有柔韧性，这是将其与嗜

温对应物区分开来的特点，因此连接区在这种嗜冷酶

的冷适应过程中发挥着重要作用。利用现代分子生物

学手段，目前也已经成功克隆并表达了多个具有低温

活性的纤维素酶基因，并将其在不同的宿主系统中进

行异源表达，以进一步研究其功能和潜在应用价值。

Dhar等[77]克隆了 Paenibacillus sp. IHB B 3084内编码

冷活性内切葡聚糖酶 EG5C 的基因，并在大肠杆菌

BL21(DE3)中表达，结果显示 EG5C 的天然信号肽能

够有效地分泌该酶，在细胞质和细胞外组分中具有几

乎相等的活性，并且与糖基水解酶家族 5(GH5)的其

他冷活性酶相比，该重组酶连接区较短，但低温活性

表明该酶具有一种新的冷适应机制。Kim 等[78]对一

种新型的胞外内切-β-1,4-D 葡聚糖酶(GluL)的相关性

质进行了探索，通过将其基因编码一种由单个催化糖

基水解酶家族 8(GH8)结构域组成的非模块化多肽，

发现该重组内切-β-1,4-葡聚糖酶(rGluL)在 3  ℃ 下可

保持最大活性的 23%，并且可优先分解由 3 ~ 6 个

D-葡萄糖、CMC 和大麦 β -葡聚糖组成的 D-纤维寡

糖。Iyo 和 Forsberg[79]对琥珀酸纤维杆菌 S85(一种嗜

温厌氧菌)的两种内切葡聚糖酶 CelG 和 EGD 进行

了表征，CelG 的催化性能远远优于其他类似的冷活

性酶，后者在 0  ℃ 时保持其最大活性的 70% 左右，

而 EGD 在 0  ℃ 时显示其最大活性的 18%。 

近年来随着对低温纤维素降解微生物研究的开

展，一些低温纤维素酶也逐渐被研究人员挖掘出来，

但关于该酶的降解作用机理研究非常少。Chen 等[80]

研究了 Burkholderia pyrrocinia JK-SH007新型冷适应

性内切-1,4-β-葡聚糖酶(BpEG)的作用方式，将对不同

长度的 1,4-β 连接生物聚合物解聚获得的酶产物通过

高性能阴离子交换色谱脉冲安培检测器 (HPAEC- 

PAD)进行分析，揭示了内切葡聚糖酶采用的切割机

制(图 2)，即内切-1,4-β-葡聚糖酶对纤维素聚合物进

行随机切割，并可以将纤维寡糖降解为聚合度较低的

低聚糖。Sun 等[54]研究了嗜冷细菌 LKR-1 对纤维素 
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图 2  内切-1,4-β-葡聚糖酶在低温下对纤维素聚合物的随机切割方式[80] 
Fig. 2  Endo-1,4-β-glucanase BpEG randomly cleaves cellulose polymers at low temperature 

 
的生物降解，并通过分析代谢产物推测了该菌株在低

温下降解纤维素的途径，其中聚合物链中单体之间纤

维素的 β-1,4-糖苷键被裂解，产生纤维二糖和葡萄糖

等产物，这一步是纤维素生物降解的主要步骤。在降

解过程中，丙酮酸通过三羧酸循环(TCA)经糖酵解

(EMP)形成，EMP 途径将反应物转化为 3-羟基-2-丁

酮、2,3-丁二醇、丙酸、丁酸、乙酸和乙醇。在这一

途径中会产生大量的三磷酸腺苷(ATP)，从而促进

LKR-1 的生长和代谢。 

2.4  应用 

耐低温纤维素降解微生物在多个领域具有重要

应用价值，它们能够在较低温度下生存并保持活性，

对于处理富含纤维素的生物质废弃物、促进寒冷地区

土壤有机质分解以及生物能源生产等方面具有特殊

的应用价值。在较为寒冷的地区，土壤微生物活动受

到温度的极大限制，耐低温纤维素降解微生物可以参

与到低温季节的有机物质循环中，提高土壤肥力，促

进植物生长。利用耐低温纤维素降解菌进行冬季堆肥

处理，有助于加速农业废弃物等纤维素基质的分解，

减少堆肥周期，提高堆肥质量和稳定性。Chang 等[81]

探究了不同微生物制剂对玉米秸秆堆肥的影响，结果

表明在加入低温菌后，堆肥的高温期快速启动，不仅

缩短了成熟周期，还提高了堆肥质量。一些耐低温的

纤维素降解菌可在低温下生长并分泌纤维素酶，这些

酶可以应用于纺织品处理、造纸工业、食品工业和其

他需要纤维素分解的过程。例如在食品加工过程中，

低温纤维素酶除了具备降低能源消耗的优势外，还可

在保持食品原有品质的前提下，减少一些必需风味的

损失以及其他不良反应的发生[82]。 

3  展望 

在当今能源短缺的时代，可再生资源的挖掘与利

用刻不容缓。纤维素降解微生物和低温纤维素降解微

生物的挖掘虽然已经取得了一定成果，但仍存在一些

问题。为此，综合提出了纤维素降解微生物研究今后

可能需要深入挖掘的方向： 

1) 低温纤维素降解菌的选育与新菌株资源的开

发。目前关于低温纤维素降解菌的研究依然相对较

少，虽然已在自然界中不断筛选出许多纤维素降解菌

株，但是在寒冷环境中的应用并不广泛，因此通过对

筛选和培养条件的优化，不断开发新的微生物资源，

同时加强低温环境纤维素降解菌的机理研究，为提高

低温纤维素降解菌的降解效率提供理论支持和技术

支撑。 

2)低温纤维素降解机制研究。目前在分子生物学

方面，已有基因克隆技术、细胞融合、酶活性中心分

析测定等方法来深入研究纤维素的降解机制，但是关

于在降解过程中酶与底物之间如何反应、纤维素降解

反应动力学、纤维素酶之间的作用机理有何差异等问

题仍待解决。此外，针对寒冷条件下的纤维素降解，

一些低温降解菌株的作用机理尚不明确，比如低温纤

维素酶对冷环境的具体适应机理，在低温条件下如何

发挥作用等。未来需要将研究及测定方法进行改善和

创新，才能进一步解决这些疑难问题，从而为实际生

产中的应用提供理论科学依据。 

3)低温纤维素酶生产条件的优化及应用。低温纤
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维素酶有巨大的应用潜力，虽然它已经在多个领域中

应用，但仍受到生产成本高、酶产量低和酶活性不稳

定等问题的限制，未来随着科技的发展和新型理论的

支撑，可以研发出更多的功能优势，通过优化酶生产

各个环节的工艺流程，从而应用到更多领域中，为可

再生资源利用作出贡献，这将对缓解能源危机具有重

要意义。 
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