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摘要:普鲁兰酶和异淀粉酶都具有典型的(β / α) ８ 桶状结构ꎬ属于 ＧＨ１３ 家族淀粉脱支酶ꎮ ＧＨ１３ 家族的淀粉

脱支酶能够专一、高效地水解淀粉分支部位的 α￣１ꎬ６￣糖苷键ꎬ可以有效提高淀粉原料利用率和生产效率ꎬ在
淀粉加工工业中具有重要的应用价值ꎬ因此近年来对 ＧＨ１３ 家族淀粉脱支酶的研究逐渐增多ꎮ 本文系统地

综述了微生物来源的 ＧＨ１３ 家族淀粉脱支酶的国内外研究进展ꎬ分别对普鲁兰酶和异淀粉酶的底物特异性

及结构基础、研究现状以及应用和研究新趋势进行了阐述ꎮ 并对 ＧＨ１３ 家族淀粉脱支酶研究中存在的问题

和下一步开发方向提出了见解ꎮ
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　 　 淀粉是以葡萄糖为基本单位聚合而成的多糖ꎬ
是自然界中含量最丰富的碳水化合物之一ꎬ也是人

和动物的主要营养来源ꎮ 除直接食用外ꎬ淀粉还被

进一步加工制备成淀粉糖等产品ꎮ 淀粉糖生产的关

键为淀粉链的酶水解ꎮ 淀粉链主要由 α￣１ꎬ４￣糖苷键

和 α￣１ꎬ６￣糖苷键连接葡萄糖单元而成ꎮ 虽然 α￣１ꎬ６￣
糖苷键只占总糖苷键的 ６％ 左右ꎬ却使淀粉链形成

分支结构ꎮ 目前ꎬ对于水解 α￣１ꎬ４￣糖苷键的淀粉酶ꎬ
国内外研究比较成熟ꎬ已成功开发了 α￣淀粉酶、糖
化酶、β￣淀粉酶等产品ꎻ然而ꎬα￣１ꎬ４￣糖苷键水解酶

不能或只能缓慢切割 α￣１ꎬ６￣糖苷键ꎬ虽然后者在淀

粉中含量较低ꎬ却限制了 α￣１ꎬ４￣糖苷键水解酶的催

化效率ꎬ并形成无法利用的极限糊精ꎮ 若在淀粉水

解时复配 α￣１ꎬ６￣糖苷水解酶(俗称淀粉脱支酶)ꎬ可
有效提高原料利用率及生产效率ꎮ 然而ꎬ相对于 α￣

１ꎬ４￣糖苷键水解酶ꎬ目前国内外对淀粉脱支酶研究

大部分未发表ꎮ
根据作用方式的不同(表 １)ꎬ淀粉脱支酶分为

普鲁兰酶(ＥＣ ３􀆰 ２􀆰 １􀆰 ４１ꎬ又称为 Ｉ 型普鲁兰酶)ꎬ淀
粉普鲁兰酶(ＥＣ３􀆰 ２􀆰 １􀆰 ４１ꎬ又称为 ＩＩ 型普鲁兰酶)ꎬ
异淀粉酶(ＥＣ３􀆰 ２􀆰 １􀆰 ６８)ꎮ 根据蛋白质结构的异同ꎬ
这 ３ 类淀粉脱支酶分属于 ２ 个不同的糖苷水解酶家

族ꎮ 其中普鲁兰酶和异淀粉酶都具有典型的(β /
α) ８ 桶状结构ꎬ同属于 ＧＨ１３ 家族ꎻ淀粉普鲁兰酶由

于具有典型的(β / α) ７ 桶状结构而属于 ＧＨ５７ 家族ꎮ
其中ꎬＧＨ１３ 家族的淀粉脱支酶分布较广ꎬ它们与淀

粉水解的关系最为密切ꎬ可以专一、高效地切断淀粉

中的分支点ꎬ在淀粉加工工业中得到了广泛的应用ꎮ
ＧＨ１３ 家族淀粉脱支酶在淀粉加工工业中的应用可

以加速后续酶的反应ꎬ缩短反应时间ꎬ提高淀粉的转
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化率ꎬ降低其它糖化用酶制剂的使用量ꎬ从而达到增

加产量、提高设备利用率、降低生产成本的目的ꎮ 目

前ꎬＧＨ１３ 家族淀粉脱支酶已经广泛地用于生产葡

萄糖、果糖、麦芽糖、麦芽糊精、低聚糖等产品[１]ꎮ
由于 ＧＨ１３ 家族淀粉脱支酶的重要应用价值ꎬ近年

来国内外学者把该家族酶的开发研究作为非常重要

的研究主题ꎮ 本文就微生物来源的 ＧＨ１３ 家族淀粉

脱支酶的研究进展进行了总结ꎬ分别对该家族酶的

特点、研究现状以及生产应用和研究新趋势进行了

阐述ꎮ

表 １. 淀粉脱支酶分类

Ｔａｂｌｅ １. Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔａｒｃｈ ｄｅｂｒａｎｃｈｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅｓ
Ｅｎｚｙｍｅ Ｐｕｌｌｕｌａｎ Ａｍｙｌｏｐｅｃｔｉｎ ＧＨ Ｆａｍｉｌｙ
ｐｕｌｌｕｌａｎａｓｅ ｂ ｂ ＧＨ１３
ａｍｙｌｏｐｕｌｌｕｌａｎａｓｅ ａꎬ ｂ ａꎬ ｂ ＧＨ５７
ｉｓｏａｍｙｌａｓｅ － ｂ ＧＨ１３

ａꎬ ｈｙｄｒｏｌｙｓｉｓ ｏｆ α￣１ꎬ ４￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｉｃ ｌｉｎｋａｇｅｓꎻ ｂꎬ ｈｙｄｒｏｌｙｓｉｓ ｏｆ α￣１ꎬ ６￣
ｇｌｕｃｏｓｉｄｉｃ ｌｉｎｋａｇｅｓꎻ － ꎬ ｎｏｔ ｃａｔａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｈｙｄｒｏｌｙｓｉｓ ｏｆ α￣１ꎬ４￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｉｃ
ｌｉｎｋａｇｅｓ ｏｒ α￣１ꎬ６￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｉｃ ｌｉｎｋａｇｅｓ.

１　 淀粉脱支酶的底物特异性及结构基
础

　 　 普鲁兰酶和异淀粉酶虽然均能水解 α￣１ꎬ６￣葡萄

糖苷键ꎬ但二者底物特异性却有较大的差异(表 １)ꎮ
普鲁兰酶适宜作用较低分子量糊精ꎬ其最小作用单

位为麦芽糖基麦芽糖ꎬ能够高效地水解普鲁兰多糖

(茁霉多糖)ꎻ但是对大分子支链淀粉底物水解活力

较低ꎬ对分支密集的糖原(又称肝糖ꎬ动物淀粉)几

乎没有水解作用ꎮ 异淀粉酶对大分子量的支链淀粉

和糖原表现出较高的水解活力ꎬ对低分子量糊精水

解活力较低ꎬ最小作用单位为麦芽三糖基麦芽四糖ꎬ
不能水解普鲁兰多糖ꎮ ２ 类酶的底物特征见图 １ꎮ
本研究室考察了重组 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ. ＷＳＨ２０１０￣０３ 普鲁

兰酶和重组嗜热单胞菌(Ｔｈｅｒｍｏｂｉｆｉｄａ ｆｕｓｃａ)异淀粉

酶对 ＤＥ 值分别为 ５ 和 １８ 的玉米淀粉液化脱支效

果的差异ꎮ 结果显示普鲁兰酶对 ＤＥ 值为 １８ 的淀

粉液化脱支效果较好ꎬ而异淀粉酶对低 ＤＥ 值的底

物表现出了更强的水解效率ꎬ上述结果与淀粉脱支

酶底物特异性相关理论一致ꎮ 随着研究的深入ꎬ人
们对淀粉脱支酶底物特异性的认识逐步加深ꎻ但是ꎬ
人们一直困惑于普鲁兰酶和异淀粉酶底物特异性的

分子机制ꎮ

图 １. 普鲁兰酶和异淀粉酶作用底物特征示意图

Ｆｉｇｕｒｅ １. Ｔｈｅ ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｏｆ ｓｔａｒｃｈ
ｄｅｂｒａｎｃｈｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅｓ. ( ａ) Ｔｈｅ ｍｉｎｉｍｕｍ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｆｏｒ ｐｕｌｌｕｌａｎａｓｅ:
ｍａｌｔｏｓｙｌ ｍａｌｔｏｓｅꎻ ( ｂ ) Ｔｈｅ ｍｉｎｉｍｕｍ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｆｏｒ ｉｓｏａｍｙｌａｓｅ:
ｍａｌｔｏｔｒｉｏｓｙｌ ｍａｌｔｏｔｅｔｒａｏｓｅꎻ ( ｃ ) Ｈｙｄｒｏｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｂｙ ｓｔａｒｃｈ
ｄｅｂｒａｎｃｈｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅｓ.

近年来ꎬ随着多个淀粉脱支酶的晶体结构被解

析ꎬ上述问题的答案逐渐清晰ꎮ 研究表明异淀粉酶

三维结构整体上与普鲁兰酶相似ꎬ都有典型的 Ｎ３、
Ａ 和 Ｃ ３ 个结构域(图 ２)ꎬ底物结合位点和催化中

心位于 Ａ 结构域ꎮ 根据来源的不同ꎬ普鲁兰酶比异

淀粉酶 Ｎ 端多了 ２ － ３ 个结构域ꎮ 以已经解出晶体

结构的肺炎克雷伯氏菌(Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌ ｐｎｅｕｍｏｎｉａ)普鲁兰

酶[２] 和 酸 性 普 鲁 兰 芽 胞 杆 菌 ( Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ａｃｉｄｏｐｕｌｌｕｌｙｔｉｃｕｓ)普鲁兰酶[３] 为例ꎬ二者分别比多支

淀粉假单胞菌(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ａｍｙｌｏｄｅｒａｍｏｓａ)异淀粉

酶[４]多出了 ２ 个结构域(Ｎ１ 和 Ｎ２)和 ３ 个结构域

(ＣＢＭ４１、 Ｎ１ 和 Ｎ２ )ꎮ Ｎ１ 和 Ｎ２ 结构域可能和

ＣＢＭ４１ 结构域的功能类似ꎬ它们都具有结合多糖底

物的功能ꎬ这些结构域可以将普鲁兰酶锚定于淀粉

等底物上以利于对底物分支键的水解ꎮ 而异淀粉酶

蛋白分子相对较小ꎬ空间位阻也不如普鲁兰酶大ꎬ可
能更容易作用于糖原等分支密集多糖的分支键ꎮ 我

们在氨基酸序列比对的基础上ꎬ分别用与 Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ｓｐ. ＷＳＨ２０１０￣０３ 普鲁兰酶和 Ｔ. ｆｕｓｃａ 异淀粉酶氨

基酸序列同源性最高的蛋白晶体结构为模板ꎬ构建

了这 ２ 个蛋白的结构模型ꎮ 对比上述 ２ 个结构模型

发现ꎬ前者具有 ６ 个结构域ꎬ其 Ｎ 端的 ＣＢＭ４１ 结构

域与其它 ５ 个结构域之间通过柔性 ｌｉｎｋｅｒ 连接ꎬ可
能具有较大的摆动性ꎬ我们分析认为这与 ＣＢＭ４１ 结

构域具有锚定淀粉底物的作用有关ꎮ 而 Ｔ. ｆｕｓｃａ 异

９４６
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淀粉酶模型中的 ３ 个结构域(Ｎ３、Ａ 和 Ｃ)之间通过

氢键以及疏水相互作用紧密联系在一起ꎬ形成 １ 个

比较紧凑的立体三维结构ꎮ 此外ꎬ对 Ｋ. ｐｎｅｕｍｏｎｉａ
普鲁兰酶和 Ｐ. ａｍｙｌｏｄｅｒａｍｏｓａ 异淀粉酶晶体结构中

Ｎ３、Ａ、Ｃ 区域氨基酸序列比对发现ꎬ在氨基酸序列

上前者比后者多出 ４ 个长的插入序列(分别位于

Ｌ２、Ｌ６ｂ、Ｌ６ｂ 和 Ｌ８)ꎬ而异淀粉酶比普鲁兰酶在一级

结构水平上多出 ２ 个长的插入序列(分别位于 Ｌ４
和 Ｌ７)ꎮ 而对二者蛋白催化活性位点结构的进一步

比对发现ꎬ它们在 ＋ ２ 到 ＋ １ 亚位点差异较大ꎬ其中

最明显的特征是普鲁兰酶活性沟槽有 １ 个苯丙氨酸

形成的突出物ꎬ该突出物可能阻碍了普鲁兰酶与较

大分子量支链淀粉的结合ꎬ导致普鲁兰酶对分支密

集的支链淀粉和糖原水解活性较低[２]ꎮ 基于晶体

结构揭示淀粉脱支酶底物特异性机制ꎬ可为 ２ 类酶

的功能改造提供分子基础ꎮ

图 ２. 淀粉脱支酶的蛋白三维结构

Ｆｉｇｕｒｅ ２. Ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｓｔａｒｃｈ ｄｅｂｒａｎｃｈｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅｓ. ( ａ) Ｂ.
ａｃｉｄｏｐｕｌｌｕｌｙｔｉｃｕｓ ｐｕｌｌｕｌａｎａｓｅꎻ (ｂ) Ｐ. ａｍｙｌｏｄｅｒａｍｏｓａ ｉｓｏａｍｙｌａｓｅ.

２　 普鲁兰酶研究现状

国外关于普鲁兰酶的研究已有 ５０ 多年的历史ꎮ
目前在植物和微生物中均发现了普鲁兰酶ꎬ其中植

物普鲁兰酶又称 Ｒ 酶或极限糊精酶ꎮ 由于微生物

生产普鲁兰酶具有其独特的优势ꎬ早期人们主要筛

选产普鲁兰酶的野生菌ꎬ包括:常温菌、嗜热菌以及

超嗜热菌ꎮ 常温菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓꎬ Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃｕｓ 等[５])来源

的普鲁兰酶最适温度一般在 ４５ － ６０℃ꎻ嗜热菌

(Ｔｈｅｒｍｏｔｏｇａꎬ Ａｎａｅｒｏｂｉｃ Ｂａｃｔｅｒｉｕｍ 等) [６ － ７] 来源酶最

适温 度 在 ７５℃ 以 上ꎻ 超 嗜 热 菌 ( Ｔｈｅｒｍｏｃｏｃｃｕｓ
ｈｙｄｒｏｔｈｅｒｍａｌｉｓ 等)来源酶最适温度超过 ９０℃ [８]ꎮ 大

部分普鲁兰酶最适 ｐＨ 一般在 ５􀆰 ５ － ７􀆰 ０ꎬ碱性普鲁

兰酶最适 ｐＨ 为 ８􀆰 ０ － １０􀆰 ０ꎮ
由于天然普鲁兰酶在性质上一般难以满足工业

化应用的要求ꎬ因此挖掘普鲁兰酶编码基因、解析其

晶体结构与功能的关系以及研究酶催化机制等工作

自 ２０ 世纪 ８０ 年代以来已成为普鲁兰酶研究领域的

主要内容ꎮ 其中ꎬ日本学者在普鲁兰酶的研究中做

出了重要贡献ꎮ 他们于 １９８５ 年鉴定了来源于 Ｋ.
ｐｎｅｕｍｏｎｉａｅ 的普鲁兰酶编码基因ꎬ又于 ２００６ 年解析

了其晶体结构[２]ꎬ这些成果均代表着普鲁兰酶研究

领域的首次突破ꎮ 随着越来越多的普鲁兰酶基因及

结构功能的解析[３]ꎬ该家族酶的特征也日渐清晰ꎮ
研究表明ꎬ普鲁兰酶蛋白的分子量一般在 ７５ － ９０
ｋＤａꎬ具有 α￣淀粉酶家族共有的Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ ４ 个保

守区域以及特征性的 ＹＮＷＧＹＤＰ 保守氨基酸序列ꎬ
其中维持催化活力所必须的 １ 个谷氨酸残基和 ２ 个

天冬氨酸残基就分别位于Ⅱ、Ⅲ和Ⅳ区域中ꎮ 由于

直到 ２００６ 年才完成首个普鲁兰酶晶体结构的解

析[２]ꎬ基于蛋白结构的酶功能改造目前还鲜有报

道ꎮ
野生菌产酶能力一般较低ꎬ为了促进普鲁兰酶

的商业化应用ꎬ在普鲁兰酶编码基因破译的基础上ꎬ
研究者开始尝试采用 ＤＮＡ 重组技术来提高普鲁兰

酶的生产能力ꎮ 天然普鲁兰酶大多是胞外酶ꎬ研究

者主要采用大肠杆菌或枯草杆菌作为分泌型表达重

组普鲁兰酶的宿主菌ꎮ １９９３ 年ꎬＧｅｎｅｃｏｒ 公司[９]将 １
种来源于脱支芽胞杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｄｅｒａｍｉｆｉｃａｎｓ) 的普

鲁兰酶在地衣芽胞杆菌中的重组表达ꎬ重组酶最适

ｐＨ 为 ４􀆰 ５ꎬ最适温度为 ６０℃ꎬ半衰期约 ５０ ｈꎮ 此后ꎬ
该公司经过不断改进菌种及发酵工艺ꎬ实现了普鲁

兰酶的工业化生产ꎬ但是其发酵单位一直未见公开

报道ꎮ 尽管普鲁兰酶基因工程菌的构建及表达研究

已有近 ２０ 年的时间ꎬ除个别研究外ꎬ大多数报道的

分泌表达水平依然较低:一般低于 １００ Ｕ / ｍＬꎬ蛋白

表达量只有 ０􀆰 ３ ｍｇ / ｍＬꎮ 为了提高酶的基质分泌水

平ꎬ对影响其胞外分泌水平的相关机制的研究则显

得尤为重要ꎮ 目前国际上对普鲁兰酶分泌机制的研

究不多ꎬ主要限于 Ｋ. ｐｎｅｕｍｏｎｉａｅ 来源的普鲁兰酶分

泌组件及机制的研究[１０]ꎮ 研究发现该菌来源的普

鲁兰酶是 １ 种脂蛋白ꎬ主要定位于细胞表面ꎬ由 １５
种蛋白组成的复杂信号通路对其分泌进行严格调

控ꎮ 近年来在普鲁兰酶蛋白质工程改造方面也取得
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了一些进展ꎬ研究主要集中于对普鲁兰酶 Ｎ 端部分

肽链(主要是 ＣＢＭ４１ 结构域)的切除来提高其胞外

分泌水平ꎮ 研究结果主要以专利的形式公布ꎬ如:
２００１ 年 Ｅｎｚｙｍｅ Ｂｉｏ￣Ｓｙｓｔｅｍｓ 公司在专利中报道了切

除长野芽胞杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｎａｇａｎｏｅｎｓｉｓ)来源的普鲁

兰酶 Ｎ 端 １０６ 个氨基酸可使重组普鲁兰酶胞外分

泌水平提高 １􀆰 ６ 倍[１１]ꎮ ２０１１ 年 Ｇｅｎｅｃｏｒ 公司[１２] 也

在专利中报道了普鲁兰酶在溶液中会随着时间的延

长而被蛋白酶从 Ｅ９９ 和 Ｅ１０３ 位点降解ꎬ这种降解

通常发生在第 ３０ － ５０ 小时ꎬ从而形成 Ｎ 端被截断

的普鲁兰酶ꎬ被截短的普鲁兰酶依然具有脱支活性ꎬ
但是 ５０ｈ 以后被截短的普鲁兰酶会被进一步降解而

失去活性ꎮ 在此基础上ꎬ 发明人构建了 Ｅ９９Ｑ /
Ｅ１０３Ｑ 双突变体以及 Ｎ 端 １０４ 个氨基酸删除的普

鲁兰酶ꎮ 发明人推测 Ｅ９９Ｑ / Ｅ１０３Ｑ 双突变体可能

具有更好的稳定性ꎬ但是没有给出具体酶的稳定性

数据ꎮ 此外ꎬＮ 端 １０４ 个氨基酸截短的普鲁兰酶具

有比全长蛋白更高的胞外分泌水平ꎬ发明人认为这

种现象可能与重组酶分子量的减小有关ꎮ
我国普鲁兰酶的研究虽晚于国外ꎬ但也有 ３０ 多

年的历史ꎮ 早期工作主要围绕菌株的筛选ꎮ 至 ２０
世纪 ９０ 年代ꎬ我国市场上开始出售进口普鲁兰酶ꎬ
继而引发了对于普鲁兰酶在淀粉加工中的应用研

究ꎬ并逐步将普鲁兰酶的应用推广到淀粉糖(葡萄

糖、超高麦芽糖浆、低聚糖、环糊精)、酿造(啤酒、黄
酒)及其它发酵行业ꎬ推动了相关行业的技术提升ꎮ
至 ２０００ 年前后随着我国淀粉加工行业的快速发展ꎬ
企业对普鲁兰酶的需求激增ꎬ普鲁兰酶生产菌株的

开发 逐 渐 升 温ꎮ 目 前ꎬ 我 国 科 研 人 员 先 后 在

Ｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｔｈｅｒｍｏｔｏｇａ 等微生物中筛选到普鲁兰酶ꎬ并
开展了野生菌的诱变育种、重组菌的构建及发酵条

件优化工作ꎬ取得了一些较好的结果ꎮ 早期的研究

主要集中在从自然界中筛选能够产生普鲁兰酶的野

生菌ꎬ并对野生菌的发酵条件进行优化ꎮ ２００１ 年ꎬ
江苏省微生物研究所的唐宝英等[１３] 筛选到 １ 株耐

热酸性普鲁兰酶生产菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ. ＥＭ ２４￣１ꎮ ２００９
年ꎬ巩培等[１４]对产气气杆菌(Ａｅｒｏｂａｃｔｅｒ ａｅｒｏｇｅｎｅｓ)发
酵条件进行了优化ꎬ５Ｌ 罐发酵产普鲁兰酶达到

５４􀆰 ６ Ｕ / ｍＬꎮ 但是上述研究的产酶水平依然很低ꎬ
即使通过发酵优化其产量也难以满足工业化生产的

要求ꎮ 近年来ꎬ利用基因工程技术来构建产普鲁兰

酶的工程菌的研究逐渐增多ꎬ并取得了一定的进展ꎮ

２００５ 年ꎬ 云 南 师 范 大 学 杨 元 娟 等[１５] 将 Ｂ.
ｎａｇａｎｏｅｎｓｉｓ 普鲁兰酶克隆到毕赤酵母(Ｐ. ｐａｓｔｏｒｉｓ)
中表达ꎬ普鲁兰酶发酵活力可以达到３５０􀆰 ８ Ｕ / ｍＬꎮ
刘逸寒等[１６]对枯草芽胞杆菌工程菌株产普鲁兰酶

发酵条件进行优化ꎬ酶活力最高２０􀆰 ２ Ｕ / ｍＬꎮ
虽然国内目前在普鲁兰酶的结构解析、功能优

化及分泌强化方面的研究还鲜有报导ꎬ但是随着研

究的不断深入ꎬ国内学者也将视野渐渐推进ꎬ近两年

来相继发表了一些关于国外这方面研究进展的综

述[１７]ꎮ 在普鲁兰酶蛋白质工程改造方面ꎬ本研究室

也开展了一些工作ꎮ 我们通过在对 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ. 普鲁

兰酶序列比对、分子结构模拟及理性分析的基础上ꎬ
通过定点突变ꎬ构建了 １ 个普鲁兰酶的突变体ꎮ 酶

学性质研究表明ꎬ突变体与野生酶相比ꎬ其酶学性质

发生了明显变化ꎬ突变体最适温度、半衰期和催化效

率都得到了不同程度的提高ꎮ 糖化实验表明ꎬ突变

体与糖化酶复配糖化得率比对照有所提高ꎬ因此推

测该突变体可能具有潜在的应用价值ꎮ 目前虽然我

国市场上已经有少量国产普鲁兰酶商品ꎬ但是短时

间内还不会对国外跨国公司对该产品的垄断局面产

生影响ꎮ

３　 异淀粉酶研究现状

作为另 １ 种具有重要工业应用价值的淀粉脱支

酶ꎬ异淀粉酶的研究在国外已有 ６０ 多年的历史ꎮ
１９５１ 年ꎬ日本学者 Ｍａｒｕｏ 等[１８]首先发现来源于酿酒

酵母中的胞内异淀粉酶ꎮ １９６８ 年ꎬＨａｒａｄａ 等[１９] 首

次从细菌 Ｐ. ａｍｙｌｏｄｅｒａｍｏｓａ 中分离到异淀粉酶ꎮ 此

后ꎬ人们相继发现芽胞杆菌、放线菌、酵母、古菌等都

可以产生异淀粉酶ꎮ 除了嗜热微生物来源的异淀粉

酶最适温度在 ７５℃左右ꎬ大多数异淀粉酶的最适温

度在 ３７ － ４７℃ꎬ５０℃以上的稳定性较差ꎮ 此外ꎬ大
多异淀粉酶最适 ｐＨ 在 ５􀆰 ０ 左右ꎬ且在 ｐＨ４􀆰 ５ － ６􀆰 ５
较稳定ꎮ 由于嗜热菌来源的酶往往具有较高的耐热

性ꎬ近年来嗜热菌异淀粉酶的研究不断增多ꎮ ２００５
年ꎬＦａｎｇ Ｔｓｕｅｉ￣Ｙｕｎ 等[２０] 报道了 １ 种来源于硫化硫

矿叶菌(Ｓｕｌｆｏｌｏｂｕｓ ｓｏｌｆａｔａｒｉｃｕｓ)的异淀粉酶ꎬ该酶的

最适温度达到 ７５ － ８０℃ꎮ
１９８８ 年ꎬＡｍｅｍｕｒａ 等[２１] 首次对多支淀粉假单

胞菌 Ｐ. ａｍｙｌｏｄｅｒａｍｏｓａ 异淀粉酶的基因进行克隆和

核 苷 酸 序 列 测 定ꎬ 此 后 Ｅ. ｃｏｌｉ、 气 味 黄 杆 菌

１５６



Ｘｕｇｕｏ Ｄｕａｎ ｅｔ ａｌ. / Ａｃｔａ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ(２０１３)５３(７)

(Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｏｄｏｒａｔｕｍ)、Ｓ. ｓｏｌｆａｔａｒｉｃｕｓ 等来源的

异淀粉酶编码基因被相继阐明[２０ꎬ ２２ － ２３]ꎮ １９９８ 年

Ｋａｔｓｕｙａ 等[４] 率先解析了来源于 Ｐ. ａｍｙｌｏｄｅｒａｍｏｓａ
的三维晶体结构ꎬ发现该酶的 Ｎ 端存在 １ 种全新的

结构域ꎬ该结构域中的催化域是 １ 个不完整的(β /
α) ８ 桶状结构ꎮ 此后ꎬ大肠杆菌 Ｋ１２ 和硫矿硫化叶

菌 Ｓ. ｓｏｌｆａｔｒｉｃｕｓ 异淀粉酶的晶体结构也被解析[２４]ꎮ
虽然异淀粉酶晶体结构的解析ꎬ为研究其催化机理、
分子改造和功能优化提供了一定的基础ꎬ但是目前

还没有关于异淀粉酶的蛋白分子改造方面研究结果

的公开报道ꎮ
在异淀粉酶的制备方面ꎬ早期主要采用自然筛

选结合诱变来提高产酶水平ꎮ １９９３ 年ꎬ台湾学者

Ｗｕ 等[２５]以 Ｐ. ａｍｙｌｏｄｅｒａｍｏｓａ ＳＢ１５(ＡＴＣＣ ２１２６２)为
出发菌株ꎬ经过 ５ 次紫外诱变和 １ 次 ＮＴＧ 诱变ꎬ最
终筛选到 １ 株酶活力比出发菌株提高 ２２ 倍的突变

株 ＷＮ６４１０ꎬ优化后该突变株在 ２􀆰 ５ Ｌ 发酵罐中酶活

力可以达到 ５１００ Ｕ / ｍＬꎮ 此后ꎬ研究者尝试采用

ＤＮＡ 重组技术来提高异淀粉酶的产酶量ꎬ台湾和日

本的研究者在这方面开展了较多的工作ꎮ 这些研究

主要集中于 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ. 、Ｐ. ａｍｙｌｏｄｅｒａｍｏｓａ 以及 Ｆ.
ｏｄｏｒａｔｕｍ 来源的异淀粉酶的克隆表达ꎮ １９９５ 年ꎬ台
湾学者 Ｌｉｎ Ｌｏｎｇ￣Ｌｉｕ 等[２６] 首先克隆表达了 Ｐ.
ａｍｙｌｏｄｅｒａｍｏｓａ 异淀粉酶ꎬ但是重组酶都是包涵体ꎬ
没有可溶性的重组蛋白ꎮ 他们对包涵体进行复性ꎬ
发现复性蛋白的比活力约为８ ３６０ Ｕ / ｍｇꎮ １９９８ 年ꎬ
该研究小组实现了 Ｐ. ａｍｙｌｏｄｅｒａｍｏｓａ 异淀粉酶在酿

酒酵母细胞中的胞外可溶性表达ꎬ胞外酶活力达到

８６ Ｕ / ｍＬ[２７]ꎮ １９９９ 年ꎬ日本的 Ａｂｅ Ｊｕｎ￣Ｉｃｈｉ 等[２２] 将

Ｆ. ｏｄｏｒａｔｕｍ ＫＵ 异淀粉酶编码基因在大肠杆菌中进

行表达ꎬ摇瓶发酵胞外酶活达到５１􀆰 ４ Ｕ / ｍＬꎮ 虽然

研究最多的 Ｐ. ａｍｙｌｏｄｅｒａｍｏｓａ 和 Ｆ. ｏｄｏｒａｔｕｍ 异淀

粉酶都是胞外酶ꎬ但越来越多的报道显示大多数异

淀粉酶为胞内酶[２０ꎬ ２８ － ３１]ꎮ 由于相对于胞外酶ꎬ胞内

酶提取工艺复杂、制备成本高、不易规模化生产ꎬ因
此这方面的研究开发往往被忽视ꎮ 如何实现胞内异

淀粉酶的胞外分泌是 １ 个具有挑战性的课题ꎬ目前

还没有异淀粉酶胞外分泌强化方面的研究报道ꎮ
我国关于异淀粉酶的研究起步于 ２０ 世纪 ９０ 年

代ꎬ开展工作不多ꎮ 目前为止ꎬ发表的文献只有 １０
余篇ꎬ主要集中于菌株筛选、诱变改良、酶分离纯化

以及酶学定性[３２ － ３３]ꎮ 其中ꎬ王武等[３４] 首先在 １９９３

年筛选到 １ 株产异淀粉酶的短杆菌 ＢＩ２５１６４ꎬ经过

发酵优化胞外酶活达到５２０ Ｕ / ｍＬꎬ该酶最适温度

５０℃ꎬ最适 ｐＨ５􀆰 ０ꎮ 此后 １０ 年左右鲜有异淀粉酶的

文献报道ꎬ直到 ２００３ 年以后ꎬ国内学者又分别筛选

到产异淀粉酶的 Ｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｔｈｅｒｍｕｓ 等微生物ꎬ并开展

了菌株的诱变改良和发酵优化等工作ꎮ 本研究室以

Ｔ. ｆｕｓｃａ 基因组 ＤＮＡ 为模板ꎬ通过 ＰＣＲ 克隆得到了

异淀粉酶编码基因ꎮ 构建得到了产重组异淀粉酶的

大肠杆菌ꎬ并优化了重组异淀粉酶摇瓶发酵产酶条

件ꎬ重组菌摇瓶发酵 ３６ ｈ 胞内酶活力水平达到

８７９􀆰 ２ Ｕ / ｍＬ[３１]ꎮ 目前ꎬ国内在异淀粉酶研究上虽

然取得了一定的进展ꎬ但是还未实现工业化生产ꎬ市
场上的商业化产品主要为进口酶制剂ꎮ

４　 淀粉脱支酶的应用及研究的新趋势

４􀆰 １　 淀粉脱支酶应用

淀粉作为重要的工业原料ꎬ经过深加工可以生

产氨基酸、有机酸、酒精和淀粉糖等产品ꎮ 目前ꎬ我
国的数个淀粉深加工产品:如味精、柠檬酸、赖氨酸、
葡萄糖和麦芽糖等产品的产量已经位居世界第一ꎮ
但是ꎬ相关行业的技术水平仍然较低ꎬ普遍存在原料

消耗大ꎬ能耗高ꎬ工业废水排放多等问题ꎮ
以其中发展最为迅速的淀粉糖为例ꎬ近 １０ 年

来ꎬ我国淀粉糖工业获得了高速发展ꎬ但也存在很多

问题ꎮ ２０００ 年ꎬ我国淀粉糖产量约为 １１９ 万吨ꎬ经
过 １０ 多年的发展ꎬ目前我国淀粉糖年总产量已经超

过１０７０万吨ꎬ仅次于美国ꎮ 但是ꎬ长期以来我国淀粉

糖行业的发展很大程度上依赖于国内较低的人力成

本、原材料价格以及过去很长一段时间内对于能源

消耗问题的忽视ꎮ 随着国家对节能减排的日益重视

以及国外同类高技术优质产品进军国内市场ꎬ目前

国内淀粉糖产业赖以生存的“传统优势”正在逐渐

丧失ꎮ 上述问题一方面需要通过设备改造、工艺改

进来解决ꎻ另一方面ꎬ随着工业生物技术的进步ꎬ尤
其是具有新性能淀粉水解酶(包括新型淀粉脱支

酶)的出现ꎬ为解决上述高能耗、高消耗、高污染等

问题提供了新的解决之道ꎮ
目前ꎬ淀粉脱支酶应用于淀粉加工工业中对改

造传统行业以及开发新产品所取得的积极效果已经

逐渐显现ꎮ 常规的淀粉脱支酶的应用主要是普鲁兰

酶在淀粉酶解中的应用ꎮ 以葡萄糖生产为例ꎬ单独

２５６
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使用糖化酶ꎬ底物浓度 ３４％ 时ꎬ葡萄糖值最大为

９５􀆰 ５％ ꎬ若要进一步提高葡萄糖值ꎬ需要降低底物浓

度ꎻ而利用脱支酶与糖化酶协同作用ꎬ在相同底物浓

度下ꎬ葡萄糖值可以达到 ９７􀆰 ０％ ꎬ原料利用率提高

０􀆰 ３％ －０􀆰 ５％ ꎬ并且反应时间缩短 １５％ ꎬ糖化酶用

量减少 １５％ ꎬ每年可节省淀粉原料 ３ 万余吨ꎮ 此

外ꎬ普鲁兰酶和异淀粉酶在高麦芽糖浆、海藻糖、环
糊精、抗性淀粉等淀粉加工领域中的应用价值正在

逐渐引起人们的重视ꎮ
４􀆰 ２　 具有新性能淀粉脱支酶的开发

由于普鲁兰酶和糖化酶复配制备葡萄糖浆的应

用最为广泛ꎬ故适用于和糖化酶复配的普鲁兰酶的

开发最多ꎬ且主要集中在满足在 ６０℃、ｐＨ４􀆰 ５ 具有

较高催化效率和稳定性的酶学性质要求ꎮ 这就导致

了大多数研究者只片面关注耐热、耐酸普鲁兰酶生

产菌株的筛选和基因的解析ꎬ而没有关注到不同淀

粉加工产品及淀粉酶需要不同性质的淀粉脱支酶与

之协同作用才能达到最佳效果ꎮ 尤其是近年来一些

新的淀粉加工产品及工艺对淀粉脱支酶的性能提出

了新的要求ꎬ而单一的耐热、耐酸普鲁兰酶很难满足

这种多样的需求ꎮ
以 α￣环糊精制备为例ꎬ单独采用 α￣环糊精葡萄

糖基转移酶(α￣ＣＧＴａｓｅ)转化淀粉来制备 α￣环糊精

时ꎬ转化率往往只有 ４０％ －５５％ ꎮ 这主要是由于 α￣
ＣＧＴａｓｅ 不能水解淀粉底物中的 α￣１ꎬ６￣分支键ꎬ最终

有大量淀粉底物没有利用引起的ꎮ 为了解决上述问

题ꎬ１９９７ 年 Ｒｅｎｄｌｅｍａｎ[３５] 开发了 １ 种利用普鲁兰酶

先对淀粉底物进行脱支ꎬ灭酶后再加入 α￣ＣＧＴａｓｅ 进

行环化制备环糊精的两步法工艺ꎮ 该工艺可以显著

提高环糊精的转化率ꎬ最终的转化率达到 ８４％ ꎮ 由

于该工艺中采用的普鲁兰酶容易受到环糊精的抑

制ꎬ脱支反应和环化反应必须分开ꎬ这就导致了底物

浓度只有 １０％ ꎬ而且整个反应的周期长达 ７ 天ꎮ 可

见两步法工艺效率较低、成本较高ꎬ难以实现工业化

应用ꎮ 分析发现ꎬ普鲁兰酶会受到环糊精的强烈抑

制[３６]ꎬ因此不适合应用于同步转化工艺中ꎻ而已有

的商品化异淀粉酶也难以满足 α￣ＣＧＴａｓｅ 对弱酸性

ｐＨ 和低温条件的要求ꎬ难以同步协调作用ꎮ 本研究

室对嗜热单胞菌(Ｔｈｅｒｍｏｂｉｆｉｄａ ｆｕｓｃａ)异淀粉酶进行

了重组表达及酶学定性ꎬ发现该重组异淀粉酶在

５０℃对支链淀粉具有较强的脱支活性[３１]ꎮ 进一步

研究发现ꎬ其与软化芽胞杆菌 α￣ＣＧＴａｓｅ 的最适 ｐＨ

一致ꎬ且在 ３０℃(α￣ＣＧＴａｓｅ 转化淀粉制备环糊精的

最佳制备温度)仍然具有较高的催化活性ꎬ因此比

较适合与 α￣ＣＧＴａｓｅ 复配使用ꎮ 在此基础上ꎬ首次建

立了利用异淀粉酶与 α￣ＣＧＴａｓｅ 复配同步转化淀粉

制备环糊精的新工艺ꎮ 结果显示ꎬ在底物浓度为

１５％时ꎬ环糊精总转化率高达 ８４􀆰 ６％ ꎬ比单独使用

α￣ＣＧＴ 酶时的转化率提高了 ３１􀆰 ２％ ꎻ反应周期只有

２４ ｈꎬ明显低于两步法转化工艺的时间ꎬ更具有工业

化应用价值ꎮ
由此可见ꎬ随着新型淀粉加工产品及工艺的不

断涌现ꎬ现代淀粉糖工业对淀粉脱支酶的性能在广

度 ( 如 不 同 淀 粉 底 物[３１ꎬ ３７]ꎬ 不 同 最 适 作 用
ｐＨ[１６ꎬ １９ꎬ ２６ꎬ ３８]、温度[２３] 等)及深度(如高效性、稳定
性等)上的要求不断提高ꎮ 因此开发高催化活性、
高特异性、高产率的系列淀粉脱支酶将成为淀粉脱

支酶研究的新趋势ꎮ 对淀粉脱支酶的研究视野应进

一步拓展ꎬ只有针对特定的淀粉加工过程ꎬ挖掘并优

化具有相应酶学性能的脱支酶才能真正解决淀粉质

原料有效利用的源头性难题ꎮ

５　 展望

综上所述ꎬ虽然淀粉脱支酶的研究已有一定的
历史ꎬ在菌株筛选、基因克隆表达、结构解析以及高

效制备等方面取得了一定的进展ꎬ但是目前淀粉脱

支酶研究领域值得注意的问题有:(１)近年来淀粉

加工产品的不断拓展ꎬ衍生了对分别适用于不同加

工过程特征(如底物、温度、ｐＨ 等)的淀粉脱支酶的

需求ꎬ这就要求作为辅助用酶的淀粉脱支酶的筛选

应与特定淀粉加工过程紧密关联ꎬ根据其复配酶的

性质确定所筛酶种ꎮ (２)多年来ꎬ国内外淀粉脱支

酶的研究主要集中在可与糖化酶复配的耐热酸性普

鲁兰酶ꎬ而对其它性能的脱支酶ꎬ特别是异淀粉酶的

研究重视不够ꎮ (３)国内外研究者采用基因工程技

术表达重组酶时ꎬ普鲁兰酶的分泌表达效率通常较

低ꎬ 这种有别于常规的现象是否与其酶蛋白自身特

性相关值得进一步探究ꎮ (４)目前发现的异淀粉酶

天然条件下大多定位于胞浆ꎬ如何将性能优良的胞

内异淀粉酶高效“释放”胞外基质ꎬ以便于大规模工

业化生产的新策略及高技术有待开拓ꎮ
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ｉｓｏａｍｙｌａｓｅ ａｎｄ α￣ＣＧＴａｓｅ. Ａｐｐｌｉｅｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ
Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２０１２: ＤＯＩ １０􀆰 １００７ / ｓ００２５３￣０１２￣４２９２￣９.

[３２] Ｘｉａ Ｊꎬ Ｃｈｅｎ Ｚꎬ Ｓｈａｎｇｇｕａｎ Ｊꎬ Ｔａｎｇ Ｊꎬ Ｗａｎｇ Ｌ. Ｔｈｅ
ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｎｚｙｍｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｉｓｏａｍｙｌａｓｅ
ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ Ｔｈｅｒｍｕｓ ｓｔｒａｉｎ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２００５ꎬ
２５(５):１０７￣１０９. (ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ)
夏静ꎬ 陈朝银ꎬ 上官俊龙ꎬ 唐嘉ꎬ王磊. 一株产异淀粉

酶栖热菌的生长和产酶初步研究. 微生物学杂志ꎬ
２００５ꎬ ２５(５):１０７￣１０９.

[３３] Ｇｕｏ Ｈꎬ Ｊｉａｎｇ Ｊꎬ Ｚｏｕ Ｄ. Ｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ
ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｒａｉｎ ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ ａｃｉｄｉｃ ｉｓｏａｍｙｌａｓｅ.
Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｏｆ Ｆｏｏｄ Ｉｎｄｕｓｔｒｙꎬ ２０１０ꎬ ３１(６):
１８５￣１８８. (ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ)
郭宏文ꎬ 江洁ꎬ 邹东恢. 酸性异淀粉酶产生菌的产酶

条件优化. 食品工业科技ꎬ ２０１０ꎬ ３１(６):１８５￣１８８.
[３４] Ｗａｎｇ Ｗꎬ Ｚｈｏｕ Ｘ. Ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ Ｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｉｓｏａｍｙｌａｓｅ

ｐｒｏｄｕｃｅｒ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｎｚｙｍａｔｉｃ ｓｔｕｄｙ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｆｏｏｄ Ｓｃｉｅｎｃｅ
ａｎｄ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ １９９３ꎬ １２(３):１９７￣２０４. (ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ)
王武ꎬ 周晓宏. 短杆菌异淀粉酶产生菌选育及酶作用

性质研究. 无锡轻工业学院学报ꎬ １９９３ꎬ １２(３):１９７￣
２０４.

[３５] Ｒｅｎｄｌｅｍａｎ ＪＡ. Ｅｎｈａｎｃｅｍｅｎｔ ｏｆ ｃｙｃｌｏｄｅｘｔｒｉｎ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ
ｔｈｒｏｕｇｈ ｕｓｅ ｏｆ ｄｅｂｒａｎｃｈｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅｓ. Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ
Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ １９９７ꎬ ２６(１):５１￣６１.

[３６] Ｙｕ Ｂꎬ Ｗａｎｇ ＪＰꎬ Ｚｈａｎｇ ＨＸꎬ Ｊｉｎ ＺＹ. Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ
ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃ ｃａｖｉｔｉｅｓ ｏｆ
ｃｙｃｌｏｄｅｘｔｒｉｎｓ ａｎｄ ｐｕｌｌｕｌａｎａｓｅ. Ｍｏｌｅｃｕｌｅｓꎬ ２０１１ꎬ １６(４):
３０１０￣３０１７.

[３７] Ｇｈｏｓｈ Ｂꎬ Ｒａｙ ＲＲ. Ｓａｃｃｈａｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｒａｗ ｎａｔｉｖｅ ｓｔａｒｃｈｅｓ
ｂｙ ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｉｓｏａｍｙｌａｓｅ ｏｆ Ｒｈｉｚｏｐｕｓ ｏｒｙｚａｅ.
Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２０１０ꎬ ９:２２４￣２２８.

[３８] Ｈａｔａｄａ Ｙꎬ Ｓａｉｔｏ Ｋꎬ Ｈａｇｉｈａｒａ Ｈꎬ Ｏｚａｋｉ Ｋꎬ Ｉｔｏ Ｓ.
Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ａｎｄ ｄｅｄｕｃｅｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ａｎ
ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｕｌｌｕｌａｎａｓｅ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ａｌｋａｌｉｐｈｉｌｉｃ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ
Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐ. ＫＳＭ￣１８７６. Ｂｉｏｃｈｉｍｉｃａ ｅｔ Ｂｉｏｐｈｙｓｉｃａ Ａｃｔａ
( ＢＢＡ ) ￣Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｎｚｙｍｏｌｏｇｙꎬ
２００１ꎬ１５４５(１):３６７￣３７１.

５５６



Ｘｕｇｕｏ Ｄｕａｎ ｅｔ ａｌ. / Ａｃｔａ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ(２０１３)５３(７)

Ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ ｓｔｕｄｙｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＧＨ１３ ｓｔａｒｃｈ ｄｅｂｒａｎｃｈｉｎｇ
ｅｎｚｙｍｅ￣Ａ ｒｅｖｉｅｗ

Ｘｕｇｕｏ Ｄｕａｎ１ꎬ２ꎬＪｉｎｇ Ｗｕ１ꎬ２∗

１Ｓｔａｔｅ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｆｏｏｄ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｉｎｄｕｓｔｒｉａｌ
Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎꎬ Ｊｉａｎｇｎａｎ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｗｕｘｉ ２１４１２２ꎬ Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ:Ｐｕｌｌｕｌａｎａｓｅ ａｎｄ ｉｓｏａｍｙｌａｓｅ ｂｅｌｏｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ＧＨ１３ ｆａｍｉｌｙ (ｇｌｙｃｏｓｉｄｅ ｈｙｄｒｏｌａｓｅ ｆａｍｉｌｙ １３) ｗｉｔｈ ｓｉｍｉｌａｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ
ｃａｔａｌｙｔｉｃ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ａｎｄ ｔｈｒｅｅ￣ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｆｏｌｄ ((β / α) ８ ￣ｂａｒｒｅｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ) . Ｓｔａｒｃｈ ｄｅｂｒａｎｃｈｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅｓ ｃａｎ ｈｙｄｒｏｌｙｚｅ
ｔｈｅ α￣１ꎬ６￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｉｃ ｂｏｎｄｓ ａｔ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈ ｓｉｔｅｓ ｏｆ ｓｔａｒｃｈꎬ ａｎｄ ｉｍｐｒｏｖｅ ｒａｗ ｍａｔｅｒｉａｌ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｉｎ
ｔｈｅ ｓｔａｒｃｈ ｉｎｄｕｓｔｒｙ. Ｉｎ ｔｈｉｓ ｒｅｖｉｅｗꎬ ｔｈｅ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙꎬ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ａｄｖａｎｃｅｓ ａｎｄ ｎｅｗ ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＧＨ１３ ｓｔａｒｃｈ ｄｅｂｒａｎｃｈｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ ｗｅｒｅ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃａｌｌｙ ｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄ. Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｓｏｍｅ ｏｐｉｎｉｏｎｓ ｏｎ ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ
ｓｔａｔｕｓ ａｎｄ ｐｒｏｓｐｅｃｔ ｆｏｒ ｓｔａｒｃｈ ｄｅｂｒａｎｃｈｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ ｗｅｒｅ ｄｉｓｃｕｓｓｅｄ.
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ: ｓｔａｒｃｈ ｄｅｂｒａｎｃｈｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅꎬ ｐｕｌｌｕｌａｎａｓｅꎬ ｉｓｏａｍｙｌａｓｅꎬ ＧＨ１３ ｆａｍｉｌｙ

(本文责编:王晋芳)

Ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ (３０９７００５７ꎬ ３１２７１８１３)ꎬ ｂｙ ｔｈｅ １１１ Ｐｒｏｊｅｃｔ (１１１￣２￣０６) ａｎｄ ｂｙ ｔｈｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｎｄ
Ｉｎｎｏｖａｔｉｏｎ Ｐｒｏｊｅｃｔ ｆｏｒ Ｃｏｌｌｅｇｅ Ｇｒａｄｕａｔｅｓ ｏｆ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ (ＢＥ２０１１７１１)
∗Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ. Ｔｅｌ: ＋ ８６￣５１０￣８５３２７８０２ꎻ Ｆａｘ: ＋ ８６￣５１０￣８５３２６６５３ꎻ Ｅ￣ｍａｉｌ: ｊｉｎｇｗｕ＠ ｊｉａｎｇｎａｎ. ｅｄｕ. ｃｎ
Ｒｅｃｅｉｖｅｄ: ９ Ｄｅｃｅｍｂｅｒ ２０１２ / Ｒｅｖｉｓｅｄ: ２８ Ｆｅｂｒｕａｒｙ ２０１３
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１９５３ 年创刊以来所有文章全文上网

从 ２００８ 年 １ 月开始 «微生物学报»的所有文章开始全文上网了ꎮ 欢迎广大读者登陆本刊主页(ｈｔｔｐ: / / ｊｏｕｒｎａｌｓ. ｉｍ. ａｃ. ｃｎ /
ａｃｔａｍｉｃｒｏｃｎ) 浏览、查询、免费下载全文! 由于«微生物学报»历史久远ꎬ 为方便读者查阅ꎬ将刊期变化作以下统计ꎮ

«微生物学报»刊、期统计表

２０１３ 年 ７ 月统计

时间 刊期 卷号 期号
１９５３ － １９５６ 半年刊 １ － ４ １ － ２
１９５７ － １９５８ 季刊 ５ － ６ １ － ４
１９５９ 季刊 ７ １ － ２
１９５９ － １９６２ 停刊 ３ 年
１９６２ 季刊 ８ ３ － ４
１９６３ － １９６５ 季刊 ９ － １１ １ － ４
１９６６ 季刊 １２ １ － ２
１９６６ － １９７２ 停刊 ６ 年半
１９７３ － １９８８ 季刊 １３ － ２８ １ － ４
１９８９ － ２００７ 双月刊 ２９ － ４７ １ － ６
２００８ － ２０１２ 月刊 ４８ － ５２ １ － １２
２０１３ 月刊 ５３ １ － ７
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