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摘要：烟草废弃物的资源化利用及无害处理过程，需要利用微生物高效降解其中的难降解物质，如木质

素与尼古丁。本文主要综述烟草废弃物中难降解物质的生物降解研究进展。迄今，已经发现了不少木质

素和尼古丁的微生物降解菌株，对其降解机理及应用已有不少研究报道，但其在烟草废弃物处理中的应

用方面报道较少。木质素和尼古丁降解菌可以用于废次烟叶(烟梗)木质素的消减和尼古丁去除，但同时

也需要考察菌株的降解能力和应用环境的适用性。具备降解木质素和尼古丁双重功能的菌株更有应用前

景，但迄今发现较少。基于全基因组分析和微生物组学技术的复合菌群的研究也是重要的研究方向，将

推动含木质素和尼古丁等多种难降解物质的废次烟叶的处置技术发展和实际应用。 
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烟草是我国十分重要的经济作物之一，每年

种植面积约 1500 万亩，年产烟叶约 500 万 t，同

时产生 216 万 t 的烟秆废弃物[1]及大量不符合收购

要求的次等烟叶废弃物。在烟叶和卷烟加工过程

中也会产生约占原料 1/3 的废(次)弃物。这些烟草

废(次)弃物不仅造成了严重的资源浪费，而且会破

坏土壤的生态结构，引起水体的污染。因此，必

须妥善处理这些烟草行业废弃物带来的环境污染

问题。 

目前处理烟草废弃物的主要方法有：(1) 直接

焚烧；(2) 有用物质的提取利用；(3) 堆肥或再造

烟叶技术等资源化利用及无害处理技术。焚烧会

带来空气污染和温室效应问题；有用物质提取利

用后，还得面对残余废渣的处理问题；堆肥和再

造烟叶是对废弃物全利用技术。后两种技术都需

要对其中的两种难降解物质，即木质素与尼古丁

进行降解处理。木质素是烟草细胞壁的主要组分，

不溶于水，结构紧密，具有一定的机械强度且难

以降解，这增加了细胞破碎的难度，因此也限制

了细胞内有用化合物的提取利用。尼古丁是烟草

中主要的高值化合物之一，结构稳定，难以降解，

并且具有细胞毒性，在自然界中会抑制微生物降
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解烟草废弃物的活性，甚至是杀死微生物，也影

响木质素的降解过程，增加了烟草废弃物的降解

难度。 

一些物理、化学方法也可用于烟草废弃物处

理，但会影响烟草资源的后续利用。例如，宋丽

丽等[2]分别使用氢氧化钠和微波等处理烟杆材料，

实现对烟杆结构破坏，但影响了其回收及后续的

应用。故而，理化方法更适用于有用化合物的提

取。生物法处理(微生物和酶法)相对成本低、环境

友好，不影响后续应用。本文主要综述烟草废弃

物中难降解物质(木质素和尼古丁)的生物降解研

究进展和问题。 

1  烟草废(次)弃物的处理和利用现状 

烟草废弃物可分为农业源废弃物及工业源废

弃物。农业源烟草废弃物主要为低等级烟叶及烟

杆，不符合收购条件，不易腐烂。工业源烟草废

弃物则是指在香烟生产过程中产生的烟草下脚

料，包括烟梗、碎烟叶、烟末、霉变烟叶等，又

可将之分为废次烟叶与废次烟梗。烟杆中尼古丁

含量达 1.8 g/kg，烟叶中尼古丁含量约为烟杆的 3.5

倍，卷烟厂废水中的尼古丁含量可达 15.4 g/kg，

根据欧盟规定，当尼古丁含量高于 0.5 g/kg 时，即

为有毒有害物质[3–4]。 

农业源烟草废弃物处理方式主要有堆肥、焚

烧、丢弃等，极易引起大气、土壤和水体污染问

题。工业源烟草废弃物主要是通过再造烟叶技术

处理，并形成了关联产业，但其所产生的工业废

水也含尼古丁等有害物质，需要有效去除尼古丁

再排放，避免水体污染。 

烟草废弃物在医药产业、畜牧业、农业、渔

业也有应用价值。例如：(1) 从中提取尼古丁[5]、

茄尼醇[6]和果胶[7]等产品，可广泛用于医药、化工

等行业；(2) 利用烟杆制备高比表面积、吸附性能

强的活性炭，如张利波等[8]利用 CO2 为活化剂，

制备得到微孔型活性炭；(3) 将烟草废弃物转化为

生物质能源或其它高附加值产品，如 Guo 等[9]利

用酶法水解烟杆，制备还原糖，同时进行糖化与

乙醇发酵。 

可见，处理烟草废弃物的最佳方法是通过工

业化回收和集中处理与利用。进行有用物质的提

取和生物能源制备时，需要解决烟草废弃物中难

降解物质的处理问题。 

2  烟草废弃物中木质素的生物降解

研究 

生物质作为一种重要的可再生资源，其开发

利用是解决目前能源危机的重要途径之一。但生

物质的主要成分木质纤维素却很难降解。木质纤

维素主要由木质素、纤维素、半纤维素组成，其

中的木质素是一种难降解的类苯基丙烷的生物高

聚物，通过共价键和氢键与易降解的纤维素和半

纤维素紧密相连形成木质纤维素[10–11]。人们对木

质素的结构研究自 19 世纪就开始了，但至今仍未

能研究透彻。虽然人们已经清楚木质素的生物合

成途径，但其聚合(自由基偶联)过程却是随机的，

这导致了木质素结构的复杂性与随机性，也使得

人们难以建立具体的木质素模型[12](图 1)。所以，

使用微生物来开发利用木质纤维素这一丰富的生

物质资源时，首先必须解决木质素的降解问题。

烟草废弃物也是生物质的一种，在对其处置和利

用过程中，同样面临木质素降解的问题。 
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图 1.  木质素的结构模型 

Figure 1.  Structure model of lignin. 
 

2.1  已发现的木质素降解微生物 

迄今，已在自然界中发现了一些能将木质素

降解为 H2O 与 CO2 的微生物，包括真菌、细菌、

放线菌等。木质素降解真菌，主要有白腐真菌、

软腐真菌与褐腐真菌这 3 类。白腐真菌是目前唯

一可独立地将木质素转化为 CO2 与 H2O 的微生

物，因此对于白腐真菌的研究和利用较多。如直

接用于造纸废水中木质素降解[13]，或利用电芬顿

技术(E-Fenton)强化白腐真菌的木质素降解[14]。由

于细菌的培养条件较真菌简单，来源也广，近几
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年国内外所报道的新菌株也大多是细菌。如阿氏

芽孢杆菌(Bacillus aryabhattai MG966493)[15]、纤

孔菌(Inonotus pachyphloeus JP-1)[16]、丛毛单胞菌

(Comamonas serinivorans C35)[17]、嗜吡啶红球菌

(Rhodococcus pyridinivorans CCZU-B16)[18]、鞘氨

醇菌(Sphingobacterium sp. HY-H)[19]等。目前已发

现具有木质素降解能力的放线菌有高温放线菌属

(Thermoactinomyces)、小单胞菌属(Micromonospora)、

链霉菌属(Streptomyces)、诺卡氏菌属(Nocardia)、

节 杆 菌 属 (Arthrobacter) 和 褐 色 高 温 单 孢 菌

(Thermomonospora fusca)等。 

由于单一菌株对木质素降解速率不够快速、

降解不够全面，人们尝试通过构建具有协同降解

木质素效果的复合菌系来提高降解效率。例如，

刘霄[20]构建了由 Cladosporium sp. Y-6、Fusarium 

sp. Y-7 和 Trichoderma sp. Y-R 组成的复合菌系，

进行 30 d 的玉米秸秆液体发酵，对玉米秸秆的总

降解率达到了 39.0%，分别比单一菌株 Y-6、Y-7

和 Y-R 高 3.3%、16.3%和 11.5%；并且也发现了木

质素降解效果比单一菌株的降解效果好，达到了

25.8%，分别比 Y-6、Y-7 和 Y-R 高 0.9%、3.3%和

9.5%。因为该实验的主要目的在于纤维素的降解，

所以在木质素的降解上没有显著提升，但也提供

了一种新的思路。张保等 [21]构建了由 Stereum 

hirsutum LS136 、 Trametes versicolor LJ485 与

Antrodiella zonata LJ496 等体积混合组成的复合

菌系 FHs，并在优化后的培养条件下进行 12 d 的

木质素发酵实验，结果表明，复合菌系 FHs 对木

质素的降解率达到了 37.3%，而单一菌株 LS136、

LJ485、LJ496 对木质素的降解率分别为 28.3%、

26.9%、20.9%。复合菌系比单一菌株具有更强的

木质素降解能力，可能因为其具有更完善的酶系

统，且相应的酶活与产酶量都高于单一菌株。这

还需要更进一步的研究来证明，同时也揭示了复

合菌系的研究价值和应用前景。随着宏基因组学

与宏转录组学技术的发展，更复杂菌系的构建和

检测成为可能。通过木质素降解群落内各菌种间

的组成优化，最终提高菌群的木质素或木质纤维

素降解代谢能力和效果，也将是值得期待的。 

2.2  木质素的降解机理 

虽然近年来木质素降解细菌报道较多，但对

于降解机理的研究更多地集中在白腐真菌。 

白腐真菌完全降解木质素是由其复杂的胞外

过氧化物酶系统完成。该酶系统包含木质素过氧

化物酶(lignin peroxidase，LiP)、锰依赖过氧化物

酶(manganese-dependent peroxidase，MnP)、漆酶

(laccase，Lac)。其中，MnP 可将木质素的酚型苯

环氧化成苯氧自由基，从而断裂芳香环与 Cα 之间

的化学键；LiP 可将木质素中的酚型或非酚型苯环

氧化成苯氧自由基，再利用不同的自由基来断裂

木质素分子结构中主要的键。在反应体系中，H2O2

能够加速 MnP 与 LiP 的分泌、提高酶活性，并且

只有在 H2O2 存在时 MnP 与 LiP 才能催化木质素

的降解。而 Lac 则不依赖于 H2O2，有 O2 存在时即

可催化木质素中酚类化合物的氧化，并在氧化过

程中将分子氧还原成水[21–22]。因此，漆酶 Lac 是

木质素降解酶中最受关注的酶系，提高漆酶 Lac

活 性 ， 可 显 著 提 高 菌 株 木 质 素 降 解 能 力 。 如

Senthilvelan 等[23]利用 1-羟基苯并三唑(HOBT)作

为漆酶诱导剂，木质素降解率达 90.0%以上。 

木质素的多样性及其具体结构的精准检测手

段缺乏，限制了木质素生物降解机理的研究进展

及其应用。需要不断开发新的检测技术，如固相

NMR 等来表征木质素的变化，以便更深入认知微
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生物降解木质素机制。 

2.3  烟草木质素的降解研究 

烟草植物含有的尼古丁会影响木质素降解菌

与酶的活性，以致大部分能够单独降解木质素的

微生物或酶都不能或低效降解烟草木质素。因此，

微生物降解烟草木质素的难度较其他植物木质素

大。近年来，国内外对于烟草木质素降解菌的研

究集中在菌株筛选及鉴定上，也有部分研究通过

分析鉴定降解产物来构建烟草木质素的代谢途

径。如，宋自力等[24]从 30 株血红密孔菌(Pycnoporus 

sanguineus)菌株筛选出的漆酶高产菌对烟梗木质

素表现出较强的降解能力，发酵 48 h 烟梗木质素

降解率达到 65.1%；21 d 后木质素的降解率达到

79.1%。宋丽丽等[25]通过驯化方法提升黄孢原毛平

革菌对烟碱的耐受度，使其从 0.2 g/L 的烟碱耐受

度提升到了 1 g/L，驯化后的菌株可有效定植于烟

梗上。液体发酵 24 h 降解了 23.1%的烟梗木质素，

达到了人工陈化 3 个月的烟梗木质素降解效果，

总糖含量提高了 10.8%，葡萄糖含量提高了 4.9%，

改善了烟梗燃烧时产生的木质气。 

烟草木质素降解菌的协同作用和酶法降解也

有报道。如，黄小容[26]筛选到 14 株木质素降解酶

(过氧化物酶，锰过氧化物酶和漆酶)活力较高的烟

草木质素降解菌，根据各菌株三种木质素酶的活

力差异，互补配置进行双菌株、三菌株和四菌株

混合培养的木质素降解试验，35 d 后，三菌株混

合 实 验 组 (Bacillus subtilis Y38 ， Colletotrichum 

gloeosporidides P8，Aspergullus versicolor Y9)和四

菌 株 混 合 实 验 组 (Bacillus subtilis Y3 ， Bacillus 

mojavensis Y34 ， Colletotrichum gloeosporidides 

P8，Aspergullus versicolor Y9)对木质素的降解率

分别达到了 44.6%和 48.0%，纤维素与半纤维素的

降解率也都达到 30.0%以上；而对照组的木质素、

纤维素与半纤维素的降解率分别只有为 1.9%、

1.0%、0.9%。于建军等[27]利用响应面法优化漆酶

对烟梗的处理，在 45 °C、20.0 U/g 漆酶处理烟梗

3 h，达到了 55.1%的木质素降解率。与对照组相

比，实验组的香气也得到了改善。Chen 等[28]使用

NaHCO3 处理烟梗，提高了烟梗的孔隙率与比表面

积，再用 Tween 80 加强漆酶的木质素降解能力，

pH 5.0 处理 4 h，木质素去除率达 40.3%。本实验

室郑艳红等[29]从烟草废弃物提取液(tobacco waste 

extract，TWE)分离到 Bacillus subtilis SM，将其接

种到烟梗无机盐培养基，在 pH 7.0、30 °C 下培养

4 d，烟梗的失重率达到 50.0%以上(对照组约为

18.9%)，烟梗木质素含量减少了 70.0%左右。该菌

株同时能够适应 TWE 的高渗、高尼古丁和高酸环

境，因此，是 TWE 环境中进行木质素消减处理的

理想菌株。 

综上所述，木质素降解菌可以用于废次烟叶

(烟梗)木质素的消减。但是筛选和选用降解菌时，

需要根据应用目标，同时考察菌株的木质素降解

能力和应用环境的适用性。 

3  尼古丁的生物降解研究 

尼古丁(nicotine)是由一个吡啶与一个吡咯环

组 成 的 杂 环 复 合 物 [1-甲 基 -2-(3- 吡 啶 基 )-吡 咯

烷]，结构稳定、不易降解。环境中的尼古丁污染

主要来源于烟草及其废弃物和烟碱型农药，其进

入土壤，会破坏土壤的生态结构，并对动、植物

产生不利影响[30]；其进入地下水，也会造成水体

污染[31]。烟草废弃物的处理，尤其是尼古丁的降
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解，是人们亟待解决的问题。采用传统的物理   

化学方法降解尼古丁，成本较高、副产物多，而

且 在 处 理 烟 草 废 弃 物 过 程 中 会 影 响 其 他 有 效   

组分的回收利用。故而，利用微生物处理烟草   

废弃物及环境中的烟碱类污染问题受到了广泛

关注。 

3.1  降解尼古丁的微生物 

自 1953 年 Wada 等[32]从烟叶上分离得到一株

尼古丁降解菌(Pseudomonas sp. 41)以来，越来越

多具有尼古丁降解能力的微生物菌株被发现，其

中大部分是细菌，如苍白杆菌属(Ochrobactrum)、

节杆菌属(Arthrobacter)、假单胞菌属(Pseudomonas)

等。近几年所发现的尼古丁代谢菌株大部分为假

单胞菌属(表 1)。 

表 1 中报道的尼古丁降解菌在最适培养条件

下，尼古丁降解能力最强的是 Pseudomonas sp. 

JY-Q，可以在 24 h 内完全降解 5 g/L 的尼古丁，

对 8 g/L 的尼古丁的降解率为 13.0%，对 10 g/L 的

尼古丁的降解率为 5.0%[33]。尼古丁具有细胞毒性，

随着浓度升高毒性增强。因此，当尼古丁浓度超

过 5.0 g/L 后，其对 Pseudomonas sp. JY-Q 产生明

显的细胞毒性，抑制了细胞生长与尼古丁降解。

Stenotrophomonas sp. ZUC-3 在 48 h 内对 5.0 g/L

尼古丁的降解率也达到 80.0%[37]。因此，我们依

然期待将来能有更多的高耐受尼古丁降解菌被发

现，用于推动微生物法降解尼古丁的应用。并且

随着对各个菌株尼古丁代谢途径的完全解析，可

以实现基因组水平的细胞修饰改造，不断提高菌

株的耐受能力和降解效率，以不断拓展其利用领

域。尼古丁降解菌除了用于烟厂废水的处理[33]及

烟草废弃物的堆肥处理[38]，还可将其定植于活性

污泥用于改善其生态系统[39]，或用于修复被尼古

丁污染的土壤[40]等。 

3.2  尼古丁微生物降解机制 

目前，对于微生物降解尼古丁的代谢途径仍

在研究当中。已有报道证实的尼古丁代谢途径主

要 有 以 下 四 种 ： 以 革 兰 氏 阳 性 菌 节 杆 菌 属 [41] 

(Arthrobacter)和放线菌红球菌属 [42](Rhodococcus)

为代表的吡啶途径(pyridine pathway)；以革兰氏阴

性菌假单胞菌[35](Pseudomonas)和真菌小克银汉霉

属 [43](Cunninghamella) 为 代 表 的 吡 咯 途 径

(pyrrolidine pathway)；以真菌米曲霉[44](Aspergillus 

oryzae) 为 代 表 的 去 甲 基 途 径 (demethylation 

pathway)；以及以土壤杆菌(Agrobacterium)、苍白

杆 菌 (Ochrobactrum) 、 鞘 氨 醇 单 胞 菌 [45] 

(Sphingomonas)为代表的 VPP 途径(variant of the 

pyridine and pyrrolidine, 吡啶和吡咯混合途径) 

(图 2)。 

 

表 1.  近几年报道的尼古丁降解菌 

Table 1.  Nicotine degradation bacteria reported in recent years 

Strains Initial nicotine/(g/L) t/h Degrading ratio/% T/°C pH 

Pseudomonas sp. JY-Q[33] 5.0  24 100.0 37 6.5–7.0 

P. putida JQ581[34]  1.0  4 100.0 30 NMa 

Pseudomonas sp. S-1[35] 0.8  12 93.9 30 7 

P. fluorescens1206[36] 1.0  24 97.1 30 7 

Stenotrophomonas sp. ZUC-3[37] 5.0  48 80.0 30 7 
aNM: not mentioned. 
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图 2.  已报道的微生物尼古丁代谢途径 

Figure 2.  Reported nicotine degradation pathways in microorganism. A: Pyrrolidine pathway; B: pyridine 
pathway; C: VPP pathway; D: demethylation pathway. 

 
 

尼古丁降解微生物的代谢途径不仅有种属多

样性，而且在同一种属下的不同菌株也有可能在

代谢途径上存在着些许差异。笔者实验室分离的

Pseudomonas sp. JY-Q 经全基因组生物信息学分

析、转录组差异分析，结合代谢组分分析，发现

其吡咯途径具有特殊的多位点远程重复的同功簇

基因序列(图 3)，而且有着特异的调控模式，这可

能是该菌株具有较强的尼古丁降解能力和高尼古

丁适应性的机制所在[46–47]。 

3.3  烟草废弃物尼古丁的微生物降解 

不同的烟草废弃物对尼古丁降解菌的性能要

求不同。农业源烟草废弃物尼古丁降解菌需要适

应堆肥与土壤环境，要求菌株具有一定的尼古丁

耐受及降解能力，同时需能耐受堆肥发酵过程中

温度的变化及外界环境的变化。工业源烟草废弃

物尼古丁降解菌，需要适应再造烟叶工艺的特点，

该工艺过程产生的 TWE 是一种酸性、高渗、高尼

古丁浓度的极端环境(pH 约为 4.0，还原糖浓度约

为 12.6%，尼古丁浓度约为 1.5%，且根据烟草来

源与工艺条件差异，具体数值会有所波动)[4,33]。

因此，用于 TWE 环境的尼古丁降解菌必须具备良

好的耐酸、耐高渗、耐高尼古丁甚至耐高温(生产

线温度为 40–50 °C)的能力。 
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图 3.  Pseudomonas sp. JY-Q 尼古丁代谢基因注释(A)和代谢途径预测(B) 

Figure 3.  Genetic determinants and nicotine metabolism pathways predicted based on the JY-Q genome. A: 
Schematic representation for genetic organization and immediate vicinity of putative nicotine-degradation gene 
clusters of Pseudomonas sp. JY-Q. tnp: transposase; int: integrase; HspB: HSP hydroxylase; Iso: maleate isomerase; 
Nfo: NFM deformylase; Hpo: 2,5-DHP dioxygenase; Ami: maleamateamidase; Hna: 6-hydroxynicotine 
3-monooxygenase; Nox: nicotine oxidase; Pao: pseudooxynicotine amine oxidase; Sap: NADP+-dependent 
3-succinoylsemialdehyde-pyridine dehydrogenase; NicA2: nicotine oxido-reductase; Pnao: 
pseudooxynicotineamidase; Sapd: DSP dehydrogenase; Spm: SP monoxygenase; Orf: no predicted function. Gene 
names followed by “Δ” imply these genes could be pseudogenes, lacking functionality compared to their porotypes. 
These schematics were drawn to scale. B: Proposed nicotine metabolic patterns of JY-Q. 

 

而获得有实际应用价值的尼古丁降解菌最

快捷、有效的方法便是直接从应用环境中筛选，

如烟草植株、烟草根际土壤、堆肥和 TWE。这些

环境本身有丰富的尼古丁降解菌。例如，Lei 等[48]

发现叶际与根际处均有许多能够以尼古丁为唯

一碳氮源的内生菌，在叶际发现了 10 个菌属的

尼古丁降解菌，其中假单胞菌属(Pseudomonas)

是优势菌群；在根际发现有 6 个菌属的尼古丁降

解菌，其中节杆菌属(Arthrobacter)是优势菌群；

相比于叶际内生菌，根系具有更多的、平均降解
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能力更强的尼古丁降解菌群。Yuan 等[49]利用分离

自土壤的 Ochrobactrum intermedium DN2 用于降

解 6.0% TWE 稀释液中的尼古丁(TWE 浓缩液的

尼古丁浓度约为 2.1%)，在 30 L 的发酵罐内采用

补料分批发酵法，尼古丁的平均降解速率可达到

140.5 mg/(Lˑh)。 

Liu 等[50]发现在 TWE 浓缩液中存在着大量耐

酸、耐高尼古丁、耐高渗的菌株，通过群落的多

样 性 分 析 后 得 知 其 中 的 优 势 菌 群 为 厚 壁 菌 门

(Firmicutes)与变形菌门(Proteobacteria)，而乳杆菌

属 (Lactobacillus)与 芽 孢杆 菌 (Lysinibacillus)是 厚

壁菌门中主要的菌群，变形菌门中主要的菌群为

假单胞菌属(Pseudomonas)。舒明等[33]直接从 TWE

浓缩液中筛选分离得到一株尼古丁高效降解菌

Pseudomonas sp. JY-Q，该菌株降解能力强，并且

能够耐受 10 g/L 尼古丁的环境(表 1)。在 5.0% TWE

稀释液中，JY-Q 可于 12 h 内完全降解摇瓶中 TWE

所含的尼古丁(约为 1.1 g/L)；在 30 L 发酵罐中，

12 h 后可将 5.0% TWE 稀释液中的尼古丁(1.1 g/L)

降解 87.2%。通过优化 Pseudomonas sp. JY-Q 在

TWE 中尼古丁的降解条件，实现了在 30 L 发酵

罐内 9 h 完全降解 10.0% TWE 稀释液中的尼古丁

(1.5 g/L)，在 100 L 发酵罐中，24 h 将 10.0% TWE

稀释液内的尼古丁降解了 17.0%[51]。30 L 与 100 L

中尼古丁降解差异的最大因素在于发酵液的溶氧

率，因为菌株降解尼古丁的过程中需要耗氧，而

30 L 发酵罐不仅有搅拌还配有空气压缩机，当溶

氧低于 80.0%时会自动泵入无菌空气，而 100 L 的

发酵罐中只有搅拌却无空气压缩机，于是在发酵

前 6 h 尼古丁有明显的下降，此后便无明显变化。 

很显然，JY-Q 在 TWE 中(尤其是高浓度 TWE

中)的尼古丁降解效率低于在 MSM 培养基的降解

效率，这大大影响了其实际应用的可行性。究其

原因，发现 JY-Q 在 TWE 中降解尼古丁时，会优

先利用发酵液中的葡萄糖(约 15.0%)作为碳源，从

而影响尼古丁降解效率。有研究尝试了通过阻遏

或敲除葡萄糖代谢途径来提高菌株对其他碳源的

利用。例如，Roca 等[52]通过敲除葡萄糖效应有关

基因，使得连续发酵酿酒酵母突变株的木糖消耗

率提高了 25.0%。蔡艳青等[53]构建的 SNF1 缺失酿

酒酵母突变株加快了其在葡萄糖和木糖共存环境

中木糖的利用率。而笔者实验室 Zhang 等[54]利用

双交换同源重组法将葡萄糖代谢相关的起始 5 个

基因全部敲除，获得的 Pseudomonas sp. JY-Q/5Δ

菌在 5.0% TWE 稀释液中 24 h 内将 0.8 g/L 的尼古

丁选择性完全降解，提高了其在 TWE 实际环境中

的应用潜力。 

4  烟草废弃物难降解物质的联合降

解研究 

烟草废弃物难降解物质主要是木质素与尼古

丁。降解烟草木质素的意义在于有利于烟草资源

的回收利用、加快自然降解烟草废弃物的速度、

改善卷烟的口感(如降低吸食的刺激性，提高烟气

的柔和度、香味等)、降低吸食卷烟对人体的危害

等。而烟草尼古丁的降解能够有效地解决环境中

的尼古丁污染问题。 

利用微生物来降解烟草废弃物中的木质素和

尼古丁是最便捷、成本最低的技术。而烟草木质

素及尼古丁降解菌的筛选与获取途径，主要有：

(1) 烟草植株或根系土壤中；(2) 烟草废弃物的堆

积处或排放池，如田间烟杆堆积处、烟厂废水排

放池、TWE 浓缩液与工厂废料堆积处等；(3) 将
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异源的木质素降解菌或尼古丁降解菌进行定植、

驯化、基因改造等手段处理，使之能适应烟草木

质素或尼古丁的环境。 

目前，单独降解尼古丁或烟草木质素的微生

物较多，但同时降解尼古丁和木质素的微生物相

对较少。苏玉龙等[55]从烟田土壤中筛选得到一株

能 够 降 解 烤 烟 秸 秆 与 烟 碱 的 巨 大 芽 孢 杆 菌

(Bacillus megaterium)，该菌液态发酵 10 d 能将 2.4 

g/L 的烟碱降解掉 90.0%，20 d 可将其完全降解，

同时木质素，半纤维素与纤维素的降解率分别达

到了 18.1%、12.6%和 10.4%。Su 等[3]首次报道了

3 种 白 腐 真 菌 Phanerochaete chrysosporium 、

Trametes versicolor 与 Trametes hirsute 能够同步降

解尼古丁和木质素。在以烟杆粉末为培养基的固

态发酵过程中，它们分别在 10 d、10 d 与 15 d 将

尼古丁的浓度从 1800 mg/kg 降至 500 mg/kg 以下，

且在 25 d 内完全降解尼古丁。同时它们在发酵 15 d

时对木质素的降解率分别达到了 53.8%、37.7%与

51.6%，对纤维素的降解率分别为 22.2%、13.2%

和 28.2%，对半纤维素的降解率分别为 24.3%、

10.6%和 15.1%。 郑 艳 红 等 [56] 将 纤 维 素 降 解 菌

Paenibacillus sp. D7 与木质纤维素降解菌 Bacillus 

subtilis SM 分别和混合接入烟梗 BSM 发酵培养

基，混合组烟梗失重率为 54.4%，而 SM 组、D7

组、对照组的烟梗失重率分别为 53.4%、19.05、

18.9，处理效果好于单菌组。 

5  总结与展望 

对于烟草中存在的难降解物木质素和尼古丁

而言，目前已筛选获得不少的降解菌，且对其降

解机理也有很好的阐述。但迄今所发现的降解菌

株大部分只具有单一降解功能(即只能降解木质

素或尼古丁)，只有很少一部分的降解菌株具有双

重降解功能(即能够同时降解木质素与尼古丁)。然

而，后者无疑是更富有竞争力的。因此，若想获

得具有双重降解功能的菌株，有几个途径值得去

探索：(1) 继续从自然界中挖掘出新的具有双重降

解能力的菌株，如从烟草种植环境或烟草废弃物

堆放处等处有更大的可能性筛选获得双重降解功

能菌；(2) 将已发现的具有单一降解功能的菌株移

植到另一环境中，通过定殖并驯化，从而得到具

有双重降解功能的菌株；(3) 通过对代谢途径的分

析与分子生物学技术，进行基因敲除及插入，使

之从单一降解功能改造成双重降解功能菌，甚至

是从无降解能力改造成双重降解功能菌。除此之

外，还可以通过对现有降解功能菌株的组合，构

建出能够同时降解木质素与尼古丁的微生物群

组，并且该方法具有更大的可行性。鉴于微生物

组研究技术的发展，对于复合菌群的研究难度也

逐渐降低，对于菌株之间的协同作用、拮抗作用、

代谢网络间的相互影响研究也将不断深入和拓

展。具有协同效应的菌株组合能够发挥出比单一

菌株更强、更全的降解能力，也将推动含有木质

素和尼古丁等多种难降解物质的废烟叶的处置技

术发展和应用。 

对于烟草中的难降解物质木质素和尼古丁而

言，两者的降解微生物优势菌群存在较大的差别，

木质素降解以白腐真菌为主，而尼古丁降解以假

单胞菌为代表的细菌菌群为主。这两者在降解条

件、环境等方面具有差异性。而从烟草废弃物的

资源化利用来说，消除尼古丁对于生态环境的影

响，特别是对于动植物的抑制是首要考虑的，而

且土壤本身良好的生态学特征就需要适量的腐殖

质，因此，尼古丁的降解应优先考虑。 
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Progress in microbial degradation of refractory organics in 
tobacco waste 

Xiucheng Zheng, Zeyu Chen, Guoqing Chen, Jun Li, Weihong Zhong* 
College of Bioengineering, Zhejiang University of Technology, Hangzhou 310032, Zhejiang Province, China 

Abstract: The resource utilization and harmless disposal of tobacco waste require efficient microbial degradation 

of refractory substances such as lignin and nicotine. This paper reviews the progress in biodegradation of refractory 

substances in tobacco waste. Up to now, an increasing number of strains capable of degrading lignin and nicotine 

have been isolated, and there are many publications on the mechanism and application of lignin and nicotine 

microbial degradation. However, there are few publications about their application in tobacco waste treatment. 

Lignin and nicotine-degrading bacteria also exhibit potential for lignin abatement and nicotine removal of waste 

tobacco leaves (tobacco stems). However, it is necessary to evaluate both the degradation ability and the 

adaptability to the real environment. Strains capable of degrading both lignin and nicotine are preferable for 

application, but few such strains have been isolated. The research of complex microflora based on complete 

genome analysis and microbiome technology, is obligated and will promote the development and application of 

microbial disposal technology for waste tobacco leaves containing lignin, nicotine and other refractory substances. 

Keywords: tobacco waste, lignin, nicotine, microbes, degradation, microbiome 
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