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摘  要: 木质纤维素是地球上储量最为丰富的可再生有机碳资源，但由于其结构的复杂性，必须经过一系列预处

理过程才能被微生物高效利用，这就不可避免地带来了呋喃醛等典型抑制物，严重阻碍了微生物的生长和后续发

酵过程。认知微生物的呋喃醛代谢途径，并基于此开发耐受性和转化能力强的微生物菌株是生物炼制领域的重要

研究内容。文中综述了呋喃醛抑制物的来源、呋喃醛对微生物的抑制机理以及微生物降解呋喃醛的代谢途径，并

重点讨论了基于生物法降解呋喃醛抑制物的研究进展，涉及的主要技术手段包括传统的适应性进化工程和代谢工

程，以及近年来新兴的微生物共培养系统和功能化材料辅助微生物脱除呋喃醛等。 
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Biodegradation of furan aldehydes in lignocellulose hydrolysates 
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Abstract:  Lignocellulose is the most abundant renewable organic carbon resource on earth. However, due to its complex 

structure, it must undergo a series of pretreatment processes before it can be efficiently utilized by microorganisms. The 

pretreatment process inevitably generates typical inhibitors such as furan aldehydes that seriously hinder the growth of 

microorganisms and the subsequent fermentation process. It is an important research field for bio-refining to recognize and 

clarify the furan aldehydes metabolic pathway of microorganisms and further develop microbial strains with strong tolerance 

and transformation ability towards these inhibitors. This article reviews the sources of furan aldehyde inhibitors, the inhibition 

mechanism of furan aldehydes on microorganisms, the furan aldehydes degradation pathways in microorganisms, and 

particularly focuses on the research progress of using biotechnological strategies to degrade furan aldehyde inhibitors. The 

main technical methods include traditional adaptive evolution engineering and metabolic engineering, and the emerging 

microbial co-cultivation systems as well as functional materials assisted microorganisms to remove furan aldehydes.  

Keywords:  lignocellulose, furan aldehydes, degradation pathway, biotechnological strategy 

·综  述·



 
ISSN 1000-3061  CN 11-1998/Q  生物工程学报  Chin J Biotech 

 
 

 

http://journals.im.ac.cn/cjbcn 

474 

 

木质纤维素是地球上储量最为丰富的可再生

资源，也是唯一的可再生有机碳资源。全球每年

的木质纤维素产量约为 10 000 亿 t，但其中被利用

的生物质不足 10%[1]，木质纤维素的高效利用对缓

解全球能源危机、减少温室效应和环境污染、实

现人类社会的绿色可持续发展具有重要意义。我国

作为农业大国，每年农业废弃物大约有 8–10亿 t[2]，

以这些廉价的非粮木质纤维资源制备生物燃料和

大宗化学品，来替代部分不可再生的化石资源，

将会带来显著的环境效益和社会效益。 

木质纤维素是植物细胞壁的主要组成部分，

一般由纤维素、半纤维素和木质素组成，它们通

过共价键或非共价键相互结合。由于木质纤维素

结构的复杂性，必须经过一系列预处理过程才能

被高效糖化利用[3]。预处理过程能脱除其中的木

质素，水解半纤维素，同时降低纤维素结晶度使

原料结构疏松，从而提高纤维素酶的酶解效率[4]。

此外，预处理会导致木质纤维原料发生一系列复

杂的理化反应，不可避免地生成呋喃醛、弱酸类、

酚类等结构多样的抑制物，严重阻碍了微生物的

生长和后续发酵过程[5]。 

为了去除木质纤维素水解产物中抑制物，研

究者开发了多种物理、化学和生物方法[6-9]，其中

生物法是以微生物或酶作为催化剂，从水解产物

中针对性去除抑制物。相较于物理法和化学法，

生物法不需要特殊设备、不会引入新的对后续发

酵有影响的化合物、对环境友好[10]。近年来，科

研人员围绕抑制物对微生物的抑制机理、微生物

代谢抑制物的生化途径以及增强微生物抑制物代

谢能力等方面开展了一系列研究工作。本文针对

呋喃醛抑制物，综述了其来源、抑制机理和在微

生物中的降解途径，并讨论了利用生物法降解呋

喃醛抑制物的研究进展，包括传统的利用微生物

和酶降解转化呋喃醛抑制物、适应性进化工程和

代谢工程增强微生物降解呋喃醛抑制物的能力，

以及近年来新兴的微生物共培养系统和功能化材

料辅助微生物脱除呋喃醛抑制物等。 

1  呋喃醛抑制物的来源及抑制机理 

图 1 展示了木质纤维素经预处理后产生抑

制物的来源，这些抑制物显著影响细胞活力和

生长速度，延长滞后期，导致发酵过程的低产

量和低生产力 [11-14]。呋喃醛是最重要的微生物

抑制剂之一，主要包括糠醛和 5-羟甲基糠醛 

(5-hydroxymethylfurfural，HMF)，它们分别是戊糖

和己糖的脱水产物[15]。不同原料及不同预处理方式

产生的糠醛和 HMF 浓度不同，糠醛浓度大约在

0.05–4.0 g/L[16-17]；HMF 浓度大约在 0.05–3.3 g/L[18-19]。 

糠醛和 HMF 对微生物的抑制机理相似，但

糠醛对细胞生长和代谢的抑制作用较 HMF 更强，

这可能与其疏水性相关[20]。呋喃醛通常会抑制糖

酵解途径和三羧酸循环 (TCA 循环) 等重要碳源

代谢途径中的相关酶，如己糖激酶、3-磷酸甘油

醛脱氢酶、丙酮酸脱氢酶、乙醛脱氢酶和乙醇脱

氢酶等[21]。呋喃醛还会导致细胞能量通量的重定

向，降低细胞生成 ATP 和 NAD(P)H 的能力[3]。

Hadi 等研究发现呋喃醛的高疏水性会破坏细胞

膜的完整性，渗入细胞造成 DNA 链断裂成单链，

抑制 RNA 和蛋白质合成[22]。此外，进入胞内的

呋喃醛还会引起细胞内活性氧 (Reactive oxygen 

species，ROS) 的积累，ROS 含量的增加进而引

起线粒体、液泡膜、肌动蛋白细胞骨架和细胞

核染色体的损伤 [23]。上述抑制作用最终会导致

低生物量和低发酵产率，严重时还会造成细胞

完全死亡。 

2  呋喃醛抑制物的降解途径 

某些细菌和真菌可以彻底氧化降解糠醛和

HMF。早在 1969 年，Trudgill 就报道了恶臭假单

胞菌 Pseudomonas putida F2 可以完全代谢糠醛为

α-酮戊二酸，并基于菌株胞内酶活力提出了有氧

条件下糠醛的降解路径[24]。之后，与该菌株同种 
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图 1  木质纤维素水解液中的抑制物来源[5] 
Fig. 1  Source of inhibitors in lignocellulose hydrolysates[5]. 

 

属的 P. putida Fu1 也被报道可以完全代谢糠醛。

但是，能完全降解 HMF 的菌株及相应的代谢途

径一直未见报道。直到 2010 年，Wierckx 等分离

鉴定了一株新的革兰氏阴性菌巴塞尔贪铜菌

Cupriavidus basilensis HMF14，其兼具糠醛和

HMF 的降解能力 [25 ]。基于转座子突变筛选，

Koopman 等发现 C. basilensis HMF14 基因组上存

在两个与呋喃醛代谢相关的操纵子，其具体催化

路径如图 2 所示[26]。糠醛首先在非特异性脱氢酶

催化下还原为糠醇，之后经 HMF/糠醛氧化还原

酶的作用氧化生成糠酸，糠酸在糠酰-CoA 合成酶

催化下与 CoA 连接生成糠酰-CoA，后者经糠酰- 

CoA 脱氢酶羟基化得到 5-羟基-2-糠酰-CoA。5-

羟基-2-糠酰-CoA 依次通过自发的异构化、内酯

水解开环、酮烯醇互变异构化、水解反应转化为

α-酮戊二酸。至此，糠醛代谢产物最终进入 TCA

循环实现彻底氧化分解。HMF 的降解路径与糠醛

类似，HMF/糠醛氧化还原酶首先氧化 HMF 为相

应的单羧酸 5-羟甲基糠酸 (5-hydroxymethyl-2- 

furancarboxylic acid，HMFCA)，随后进一步氧化

单羧酸生成 2,5-呋喃二羧酸 (2,5-furandicarboxylic 

acid，FDCA)。FDCA 经 2,5-呋喃二羧酸脱羧酶反

应生成糠酸，之后的降解路径与糠醛降解路径重

合，最终都以 α-酮戊二酸的形式进入 TCA 循环实

现糠醛和 HMF 的终极降解[26]。 

除了上述细菌外，研究者还分离到了多株能

够完全代谢呋喃醛的真菌。Nichols 等从被糠醛污

染过的土壤中分离到了一株可以代谢呋喃醛、有

机酸以及酚类化合物的真菌 Coniochaeta ligniaria 

NRRL30616，其可以把糠醛以及 HMF 转化为毒

性弱的相应的醇，即糠醇和 2 ,5 -呋喃二甲醇 

(2,5-bis(hydroxymethyl)furan，BHMF)，然后再将

醇氧化为相应的酸。最终，FDCA 也转化为糠酸，

之后呋喃环裂解成可以进入 TCA 循环的中间物

质[27]。我国华东理工大学鲍杰团队筛选的丝状真

菌树脂枝孢霉 Amorphotheca resinae ZN1 也能够 
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图 2  C. basilensis HMF14 菌株降解呋喃醛的途径[26] (图中的五边形和三角形分别代表不同的酶：五边形，糠醛/ 

HMF 氧化还原酶；三角形 1，2,5-呋喃二羧酸脱羧酶；三角形 2，糠酰-CoA 合成酶；三角形 3，糠酰-CoA 脱氢酶；

三角形 4，α-酮戊二酰-CoA 水解酶. 标记有圆形的反应过程可以由 HmfH/非特异性脱氢酶催化。标记有正方形的反

应过程表示可能自发发生的内酯水解，或可能由内酯水解酶催化的内酯水解. 双箭头表示酮-烯醇互变异构) 
Fig. 2  The furan aldehydes metabolic pathway in C. basilensis HMF14[26]. The pentagons and triangles represent 
different enzymes: pentagon, furfural/HMF oxidoreductase; triangle 1, 2,5-furan-dicarboxylic acid decarboxylase; 
triangle 2, 2-furoyl-CoA synthetase; triangle 3, furoyl-CoA dehydrogenase; triangle 4, 2-oxoglutaryl-CoA hydrolase. 
The reaction process marked with a circle can be catalyzed by HmfH or non-specific dehydrogenase. The reaction 
process marked with a square indicates a lactone hydrolysis that may occur spontaneously, or may be catalyzed by a 
generic lactone hydrolase. Double-pointed arrows indicate keto-enol tautomerizations. 
 

完全代谢糠醛和 HMF。王晓凤对 A. resinae ZN1

的呋喃醛代谢产物进行实时监测分析，并推测其

代谢途径为：糠醛首先还原为低毒性的糠醇，在

有氧条件下，糠醇又被氧化为低浓度的糠醛，糠

醛被进一步氧化为糠酸；HMF 的降解路径与糠醛

类似，也是首先还原为对微生物毒性小的 BHMF，

在有氧条件下，BHMF 再度生成不会对微生物产

生 危 害 的 低 浓 度 HMF ， 后 者 继 续 氧 化 为

HMFCA[28-29]。之后该团队进一步完善了糠醛和

HMF 的代谢途径，发现该真菌中的呋喃醛代谢途

径与前人提出的细菌代谢途径一致[30-31]。据此可

以推测，无论细菌还是真菌，微生物代谢呋喃醛

的路径均与 C. basilensis HMF14 非常类似。 

上述提及的微生物在有氧条件下可以将糠醛

或 HMF 氧化至 α-酮戊二酸进入 TCA 循环，因此，

这些微生物都能以糠醛或 HMF 作为唯一碳源生

长。此外，许多微生物虽不能利用糠醛或 HMF

作为唯一碳源生长，但能够将呋喃醛转化为毒性

较小的呋喃醇 (如糠醇和 BHMF) 或呋喃酸 (如

糠酸和 HMFCA) 为终产物，从而降低呋喃醛的抑

制影响。例如，在呋喃醛还原方面，大肠杆菌

Escherichia coli 可利用 NADPH 依赖的醛还原酶

YqhD 将糠醛还原为毒性较小的糠醇[32-33]；酿酒酵

母 Saccharomyces cerevisiae H.则利用 NADH 依赖
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的醇脱氢酶 Adh1 将糠醛还原为糠醇[34]；谷氨酸

棒杆菌 Corynebacterium glutamicum 中 NADPH

依赖的醇脱氢酶基因 fudC 是将糠醛还原为糠醇

的主要基因，值得注意的是，fudC 与 yqhD 没有

同源性，却与 E. coli 中的另一种醇脱氢酶基因

yahK 有高达 61%的相似性[35]；季也蒙毕赤酵母

Meyerozyma guilliermondii SC1103 也能将呋喃醛

还原为呋喃醇，且底物耐受性强，但其中行使催

化功能的酶尚未报道[36]；笔者所在课题组前期也

分析了不同种属菌株在呋喃醛还原方面的转化

潜力，发现 S. cerevisiae NL22[37]和凝结芽孢杆菌

Bacillus coagulans NL01[38]的转化能力非常强。在

呋喃醛氧化方面，睾丸酮丛毛单胞菌 Comamonas 

testosteroni SC1588[39] 、 氧 化 葡 萄 糖 酸 杆 菌

Gluconobacter oxydans DSM 50049[40]、乌鲁木齐

奇异球菌 Deinococcus wulumuqiensis R12[41]以及

笔者所在课题组报道的 P. putida KT2440[42]等菌

株都能够快速氧化糠醛和 HMF 分别至糠酸和

HMFCA，但令人遗憾的是，这些菌株中行使呋

喃醛氧化功能的酶尚未得到鉴定。Zhang 等将  

C. testosteroni SC1588 基因组上的 6 个不同的醛

脱氢酶依次在大肠杆菌中异源表达，发现其中的

4 个具有不同程度的呋喃醛氧化活力[43]。此外，

很多具有宽底物谱的醛氧化还原酶，也被报道可

在体外转化呋喃醛，例如马肝醇脱氢酶 [44-45]、

Baeyer-Villiger 单加氧酶[46]等都被报道用于糠醛

和 HMF 的氧化。 

3  生物法脱除预处理液中的呋喃醛 

生物法脱除预处理液中的呋喃醛是利用微生

物或酶完全降解或部分转化呋喃醛从而解除或降

低呋喃醛对后续发酵的抑制。与其他抑制物脱除

方法相比较，生物法反应条件温和、抑制物去除

彻底、可发酵糖损失和废水排放均较少[47-48]。除

了传统的微生物法和酶法，研究者还利用适应性

进化工程、代谢工程，以及新兴的微生物共培养

系统和材料辅助等技术手段进一步提高生物法的

脱除效率 (表 1)。 

3.1  传统微生物法和酶法 

目前自然界中发现的可以降解或转化呋喃醛

的微生物主要分为两类。一类是能彻底降解呋喃

醛为中心代谢中间产物 α-酮戊二酸，从而被菌体

作为碳源利用；这类菌株甚至更偏好以呋喃醛为

碳源，在呋喃醛完全代谢后才开始利用可发酵糖。

Okuda 等研究了 Ureibacillus thermosphaercus 对

废弃木材水解产物的生物解毒作用，经色谱分析

证实，U. thermosphaercus 可降解水解物中存在的

糠醛、HMF 以及酚类化合物。U. thermosphaercus

生长迅速，在抑制物消除过程中，消耗的可发酵

糖不到 5.0%[49]。Guedes 等研究发现，用东方伊

萨酵母 Issatchenkia orientalis 和西方伊萨酵母

Issatchenkia occidentalis 降解甘蔗水解液中的抑

制物时，24 h 后两种酵母菌在几乎不利用木糖和

阿拉伯糖的情况下都可以将糠醛完全降解，HMF

的降解率分别为 100%和 84.0%[50]。Singh 等用富

集培养的方法从土壤中分离出一株具有降解木质

纤维素水解液中糠醛和 HMF 能力的博德特氏菌

Bordetella sp. BTIITR，其在甘蔗渣水解液中培养

16 h 后，能去除 100%的糠醛、94.0%的 HMF 和

82.0%的乙酸。此外，Bordetella sp. BTIITR 在刚

开始降解糠醛和 HMF 时，对可发酵糖的消耗很

慢，一旦糠醛和 HMF 被降解到较低的浓度，可

发酵糖的消耗就会明显加速[10]。总体而言，已报

道的优先以呋喃醛为碳源的抑制物降解菌株还非

常稀缺，仍需要研究者们不断地筛选、鉴定及开

发应用。 

另一类微生物只能将呋喃醛转化为抑制能力

相对较弱的还原或氧化衍生物，这一类微生物除

了用于抑制物脱除外，还可以用于一系列高附加

值的呋喃醇或呋喃羧酸化合物的生产。Tsuge 等研

究了 C. glutamicum ATCC 13032 在有氧和厌氧条

件下对糠醛的转化能力，发现在有氧条件下，糠
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醛的转化产物为糠醇和糠酸，且产物的比例随糠

醛初始浓度的不同而不同；而在厌氧条件下，大

部分糠醛被转化为糠醇[51]。Xu 等报道了 P. putida 

KT2440 选择性生物氧化 HMF 制备 HMFCA 的研

究，在最佳催化条件下，该菌对 HMF 的耐受性最

高可达 190 mmol/L，且在 HMF 为 70–150 mmol/L

之间时几乎将 HMF 全部氧化，获得了非常高的

HMFCA 收率；此外，它还可以选择性地氧化其他

呋喃醛制备相应的呋喃羧酸，产率可达 100%[52]。

王 娟 将 皮 状 丝 孢 酵 母 Trichosporon cutaneum 

ACCC 20271 培养在玉米秸秆水解液中，发现其

可耐受 5.0 g/L 的 HMF，但 0.5 g/L 的糠醛即可

显著抑制其生长，该菌株仅能将糠醛和 HMF 降

解为醇和酸，不能实现终极降解[53]。此外还有树

干毕赤酵母 Pichia stipitis[54]、运动发酵单胞菌

Zymomonas mobilis 等 [55]很多微生物虽然不能完

全代谢呋喃醛，但都可以转化为低毒性的呋喃

醇和呋喃酸，在一定程度上解除了呋喃醛的抑

制效应。 

采用酶法脱除抑制物时，常用的酶主要是漆

酶和过氧化物酶。现有报道中，漆酶和过氧化物

酶多用于酚类化合物的去除，它们对呋喃醛的去

除作用不显著[56]。不过，Saravanakumar 等将漆酶

固定在木葡糖酸醋杆菌 Gluconacetobacter xylinus

生产的纤维素纳米纤维上，他们发现固定化漆酶

具有脱除糠醛和松柏醛的能力[57]。利用酶法进行

抑制物脱除最大的问题在于酶制剂生产成本高，

因此酶制剂的回收利用尤为重要。 

3.2  微生物适应性进化 

进化工程主要是指通过对菌株进行诱变和驯

化以提高菌株耐受目标抑制物的能力，获得抑制

物耐受菌株，其优势在于不会引入给菌株代谢带

来负担的异源蛋白[58]。诱变就是用物理或化学方

法对菌株进行诱变处理，目前多采用复合诱变，

目的是使多种优良性状集于一株菌株上[59]。驯化

就是将菌株长期置于一定的环境中，并逐渐增强

环境的恶劣程度以获得对目标抑制物高耐受性的

菌株[60]。 

丁明珠以酿酒酵母为出发菌种，通过紫外诱

变结合驯化的方法筛选出一株在含 1.3 g/L 糠醛、

0.5 g/L 苯酚和 5.3 g/L 乙酸的高糖培养基中仍有很

强生长能力和较高代谢速率的耐受性菌株[61]。Shui

等通过从 1.0 g/L 逐级提高糠醛浓度至 3.0 g/L，  

对 Z. mobilis 进行适应性驯化，最终获得一株对

3.0 g/L 的糠醛仍具有很好耐受性的菌株[62]。进化

工程菌株一般周期较长，且耐受机理复杂不清，

后续需要结合基因组、转录组、蛋白质组或代谢

组等组学数据分析，才能系统阐明进化菌株的耐

受机制。 

3.3  代谢工程改造微生物 

基于不同微生物对抑制物的耐受能力差异及

其转录、蛋白表达和代谢差异分析，从基因组上

寻找能增强微生物抑制物脱除能力的靶基因，并

从耐受菌株的遗传文库中扩增该基因以改造目标

宿主，从而实现增强目标菌株抗逆性的目的[4]。 

细菌的呋喃醛抑制物抗逆研究表明，呋喃醛

的转化主要涉及的氧化还原酶有 FucO[63-64]、

YqhD[32-33,64]、DkgA[32,64-65]、UcpA[66]等，这些蛋

白的过量表达能够提高微生物的呋喃醛转化能力。

真菌的呋喃醛抗逆工程研究中，研究者们对酿酒

酵母关注较多，主要涉及醇脱氢酶 [67]、醛还原  

酶[68-69]、葡萄糖-6-磷酸脱氢酶[70]、木糖还原酶[54]

和 NADPH 依赖型的还原酶[71]等，处于呋喃醛环

境中的酵母通过过表达上述相关酶蛋白以提高自

身的呋喃醛耐受能力。Wang 等发现在大肠杆菌中

异源表达热带念珠菌 Candida tropicalis 的 adh1

可增强其糠醛耐受性和糠醛降解能力[21]。Park 等

发现 S. cerevisiae的醛脱氢酶 6既能促进呋喃醛的

直接氧化，又能为呋喃醛的降解反应提供 NADPH

辅因子，通过过表达醛脱氢酶 6 可降低糠醛对酿

酒酵母的抑制作用，并促进酿酒酵母的细胞生长

和乙醇合成[72]。王霞在 Z. mobilis ZM4 中异源表
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达了来自 A. resinae ZN1 的内源醇脱氢酶基因

zmo1771，增强菌株转化糠醛和 HMF 的能力，后

又在上述重组菌株中进一步过表达了来自 E. coli

的转氢酶基因 udhA，所得重组菌株在玉米秸秆水

解液中发酵 12 h 后，其糠醛、HMF 的转化率分

别较单一过表达 zmo1771 的菌株提高了 51.9%和

92.0%[31]。Xiao 等基于全基因组 RNA 干扰技术发

现 E3 SUMO-蛋白连接酶与酿酒酵母对糠醛的耐

受性紧密相关，敲除编码该蛋白的 siz1 基因能够

显著增强细胞对糠醛的耐受能力[73]。 

微生物菌株对抑制物的耐受或去除往往不是

一个或两个基因决定的，而是一个复杂的调控系

统。代谢工程菌株在过表达目标蛋白时应避免异

源蛋白质表达的代谢负担、外排泵的毒性和诱导

剂的成本等问题[74-75]。 

3.4  微生物共培养系统 

发酵前脱除抑制物会增加处理时间和过程成

本，同步进行抑制物脱除和产品生产无疑可以进

一步提高这一过程的经济性，并避免额外的处理

步骤。为了实现这一目标，近年来，研究者尝试

同时培养两种或两种以上的微生物，它们分工合

作，在抑制物脱除的同时，实现目标产品的生产。

例如，Boopathy 等将硫酸盐还原菌脱硫弧菌

Desulfovibrio B 和产甲烷古菌巴氏甲烷八叠球菌

Methanosarcina barkeri 227 联合培养，实现了以

糠醛为底物生产甲烷。Desulfovibrio B 可以以糠

醛为碳源进行生长，其代谢产物为乙酸，而     

M. barkeri 227 则能以乙酸为底物，将之进一步转

化为甲烷气体[76]。Zhu 等将一株代谢工程改造过

的含有木糖利用途径的工程酿酒酵母和一株抑制

物耐受性强的酿酒酵母共培养于未脱毒的玉米秸

秆水解液中，不仅同时解决了木糖利用和抑制物

问题，而且乙醇产量相较于单一菌株，最高提升

了 41.0%[77]。利用菌株代谢途径和代谢能力差异，

使其互惠共生或偏利共生、各司其职，不仅能实

现抑制物的原位降解，也能实现目标产物的同步

合成，这种微生物共培养方式正成为抑制物脱除

领域的新研究方向。 

3.5  功能化材料辅助法 

将微生物固定在惰性载体上或包封在多孔材

料中形成珠状结构以增加微生物代谢性能已引起

研究者的广泛关注。与自由细胞相比，固定化细

胞具备许多优点，如重复批量操作中易于回收、

防止细胞冲洗流失、提高生物反应器的灵活性和

操作稳定性等。珠状结构还可增加对被包裹的微

生物的保护，使其免受诸如温度变化、pH 变化和

有毒化学品等外界不利条件的影响[78]。 

Nguyen 等设计了用于固定化细胞的中空纤

维膜生物反应器 (ICHFMB)，收集指数生长末期

的 Z. mobilis 细胞，并将其重新悬浮在 0.3%的

NaCl 溶液中，然后使用蠕动泵以 10 mL/min 的流

速在膜组件中循环 6 h 以固定细胞。固定化后的

Z. mobilis 细胞在香草醛、丁香醛、HMF 和 4-羟

基-3-甲氧基肉桂醛存在时的葡萄糖摄取率和生

长状况都较游离细胞有所改善，其中 HMF 的去

除率可达 89.0%，其乙醇产量可达到理论值的

95.0%。通过增加水解液在膜上的流速和增加膜的

数量，还可以进一步提高 ICHFMB 的性能[79]。 

Kumar 尝试将厌氧污泥与海藻酸钙、壳聚糖

以及活性炭混合制作了杂交固定化细胞 (H-IC)，

将其用于去除稀酸预处理后的红藻水解液中的

HMF 并转化可发酵糖产氢。以糖含量为 16.6 g/L

的 50.0% (V/V) 的藻类水解液为底物产氢时，其

HMF 去除率达到 100%[80]。 

Xu 等将驯化后的 M. guilliermondii SC1103 细

胞包裹在海藻酸钠微球中，以其为生物催化剂还

原 HMF 为 BHMF。当底物浓度为 200–300 mmol/L

时，在 7–24 h 内 BHMF 得率能达到 82.0%–85.0%，

选择性达到 99.0%。此外，固定化后的细胞重复

使用 4 次后，细胞存活率仍能达到 70.0%，细胞

的催化活性及其 HMF 耐受性水平在驯化和固定

化时显著提高[81]。 
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Singh 等从土壤中分离出一株 Bordetella sp. 

BTIITR，它可以选择性地从木质纤维素水解液中

降解 HMF 和糠醛且耗糖量少[10]。随后其所在团

队尝试将 Bordetella sp. BTIITR 固定在壳聚糖珠

中，并利用固定化后的 Bordetella sp. BTIITR 对水

解液进行解毒，发现固定的细胞能够在 pH 8.0 和

40 ℃的条件下，在 20 h 内分别从模拟水解液和

甘蔗渣水解液中降解 93.0% HMF+100%糠醛和

86.0% HMF+100%糠醛。此外，固定的细胞较游

离的细胞能够在操作范围更广的 pH、温度和抑

制剂浓度下解毒木质纤维素水解液，固定的细

胞在经过 7 次的循环使用后仍具有较好的生物

活性 [78]。 

由以上实例可以看出，借助各种功能化材料

的辅助，可创建更适合微生物生长的微环境，增

强微生物对呋喃醛等木质纤维素水解液抑制物的

脱除能力。目前，功能材料辅助微生物脱毒正处

于研究起步阶段，但势必会成为未来研究热点。 

4  展望 

利用可再生的木质纤维生物质资源替代化石

能源生产生物燃料和高值化学品是当前新能源领

域研究的重点，也是实现社会可持续发展的需求，

而预处理后产生的呋喃醛等多种抑制物严重制约

着木质纤维素的生物转化效率，是木质纤维素生

物炼制的主要瓶颈之一[82]。生物法脱除抑制物具

有很多化学法和物理法无可比拟的优点，多年来

一直是生物炼制领域的研究热点。传统的进化工

程和代谢工程为获得具有呋喃醛耐受能力和降解

能力的优良菌株提供了强大的技术支撑平台，而

近年来逐步受到重视的微生物共培养系统和功能

化材料辅助微生物脱除呋喃醛抑制物也必将发展

为进一步提高菌株的抑制物代谢能力的有效方

法。此外，糠醛和 HMF 的不完全代谢产物 (呋喃 

 
表 1  生物法脱除预处理液中的呋喃醛 
Table 1  Summary of biological strategies to remove furan aldehydes from pretreatment hydrolysates 

Strategy Approach Biocatalyst Effect References

Microorganism Screening 
microorganisms 

I. orientalis and  
I. occidentalis 

Low consumption of sugar, removing 100% furfural, 
100% and 84.0% HMF 

[50] 

Whole cell catalysis P. putida KT2440 Tolerance of 190 mmol/L HMF, convert HMF to 
HMFCA as valuable product 

[52] 

Enzyme Fixed on cellulose 
nanofiber 

Laccase Degradation of 12 mmol/L furfural within 36 h [57] 

Adaptive 
evolution 

Ultraviolet mutagenesis 
combined with adaptive 
evolution 

S. cerevisiae Improve resistance to furfural, shorten the lag period, 
improve the growth rate, the ethanol yield and the 
conversion rate of furfural 

[61] 

Adaptive evolution Z. mobilis Tolerance of 3.0 g/L furfural [62] 

Metabolic 
engineered 
microorganism 

Expression of adh1 E. coli Enhancement in furfural tolerance and furfural 
degradation ability 

[21] 

Expression of zmo1771 
and udhA 

Z. mobilis ZM4 The conversion rate of furfural and HMF increased by 
51.9% and 92.0% 

[31] 

Microbial 
co-cultivation 
system 

Co-cultivation Desulfovibrio B and 
M. barkeri 227 

Methane production with furfural as substrate [76] 

Co-cultivation Two S. cerevisiae 
strians 

Xylose as substrate, increased tolerance against 
inhibitors, ethanol yield increased by 41.0% 

[77] 

Functional 
material 
assisting 

Entrapped in sodium 
alginate 

M. guilliermondii 
SC1103 

Conversion rate of HMF can reach 82.0%–85.0% 
within 7–24 h, the cell activity can still reach 70.0% 
after reused four times 

[81] 

Entrapped in chitosan Bordetella sp. 
BTIITR 

86% HMF and 100% furfural degradation in bagasse 
hydrolysate, the fixed cells still have good activity 
after reused seven times 

[78] 
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醇和呋喃羧酸) 也都是具有重要应用价值的化合

物，在关注微生物脱除呋喃醛抑制物的同时，实现

抑制物的价值提升也是一个前景广阔的研究领域。 
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